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Background and purpose: The best-known groups of Escherichia coli are B2, B1, A, and D. 
Previous studies have clearly shown the difference between this group such as resistance to antibiotics, 
the growth rate, and pathogenicity. Therefore, identifying different groups of E. coli could be of great 
benefit in curing infections caused by this bacterium. There are some defects in traditional diagnosis 
methods for E. coli groups, hence, this study aimed at finding a more efficient method. 
Material and methods: To identify different E. coli groups, after surveying genomic sequence 
of 60 E. coli and their grouping which was done by silico multiplex PCR method, a polymorphic 
sequence of homoserine kinase enzyme was selected. Then, 20 unknown samples of E. coli strains were 
grouped by this sequence and multiplex PCR methods. 
Results: The 20 unknown samples of E. coli strains were grouped identically in both methods.  
Conclusion: Identification and grouping of different E. coli strains by sequencing method was 
found to be more precise than multiplex PCR method. 
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 ﭘﮋوﻫﺸﻲ
 ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ﺗﻌﻴﻴﻦ ﻲ اﺷﺮﺷﻴﺎ ﻛﻠي ﻣﺨﺘﻠﻒ ﺑﺎﻛﺘﺮيﻫﺎ ﺳﻮﻳﻪ يﮔﺮوه ﺑﻨﺪ
 RCP ﭘﻠﻜﺲ ﻲ آن ﺑﺎ روش ﻣﻮﻟﺘﺴﻪﻳ و ﻣﻘﺎBrht ژن ﻲﺗﻮاﻟ
  
        1يﺰﻳﻓﺎﻃﻤﻪ ﻋﺰ
        2ﻲ ﻓﻼﺣيﺻﻐﺮ
       3ﻲ ﺳﺎﻣﺎﻧي اﺳﺪﺪﻴﻣﺠ
 4ﺎنﻳ ﮔﻮدرزﻢﻳﻣﺮ 
  ﭼﻜﻴﺪه
 D و ﮔـﺮوه 2B ,1B ,Aﻫـﺎي  ﮔـﺮوه iloc aihcirehcsEﻫـﺎي ﺷـﻨﺎﺧﺘﻪ ﺷـﺪه ﺑـﺎﻛﺘﺮي  ﺗﺮﻳﻦ ﮔﺮوه  از ﻣﻬﻢ: و ﻫﺪفﺳﺎﺑﻘﻪ
ﻫـﺎي ﺧـﻮد از ﺟﻤﻠـﻪ ﻣﻴـﺰان ﻣﻘﺎوﻣـﺖ ﺑـﻪ ﻫﺎﻳﻲ در ﺑﺴﻴﺎري از وﻳﮋﮔـﻲ ﻫﺎ داراي ﺗﻔﺎوت ﻫﺎ ﻧﺸﺎن داده اﻳﻦ ﮔﺮوه  ﺑﺮرﺳﻲ .ﺑﺎﺷﻨﺪ ﻣﻲ
ﺗﻮاﻧـﺪ در درﻣـﺎن ﻫـﺎي ﻣﺨﺘﻠـﻒ آن ﻣـﻲ ﺑﺎﺷﻨﺪ ﻛـﻪ در ﻧﺘﻴﺠـﻪ ﺷﻨﺎﺳـﺎﻳﻲ ﮔـﺮوه ﻫﺎ، ﻧﺮخ رﺷﺪ و ﻣﻴﺰان ﭘﺎﺗﻮژﻧﺴﻴﺘﻪ ﻣﻲ  ﺑﻴﻮﺗﻴﻚ آﻧﺘﻲ
 در اﻳﻦ ﺑﺮرﺳﻲ ﺳﻌﻲ ﮔﺮدﻳـﺪه ﺑـﺎ ﺗﻮﺟـﻪ ﺑـﻪ وﺟـﻮد ﻳـﻚ ﺳـﺮي .ﺷﻮﻧﺪ ﻣﻮﺛﺮ ﺑﺎﺷﺪ ﻫﺎﻳﻲ ﻛﻪ ﺗﻮﺳﻂ اﻳﻦ ﺑﺎﻛﺘﺮي اﻳﺠﺎد ﻣﻲ  يﺑﻴﻤﺎر
  .ﻫﺎي ﻣﺨﺘﻠﻒ اراﺋﻪ ﮔﺮدد ، روﺷﻲ دﻗﻴﻖ ﺟﻬﺖ ﺷﻨﺎﺳﺎﻳﻲ ﮔﺮوهiloc .Eﺎي ـﻫ ﻫﺎي ﻗﺒﻠﻲ ﺷﻨﺎﺳﺎﻳﻲ ﮔﺮوه اﺷﻜﺎﻻت در روش
ﻫﺎ ﺗﻮﺳﻂ روش  ﺪي آنـﺑﻨ و ﮔﺮوه iloc .Eﺮي ـﻪ ﺑﺎﻛﺘـﻳ ﺳﻮ06در اﻳﻦ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺑﻌﺪ از ﺑﺮرﺳﻲ ﺗﻮاﻟﻲ ﻛﺎﻣﻞ  :ﻫﺎ ﻣﻮاد و روش
ﺑﻨـﺪي ﻣـﻮرف از ژن ﻫﻮﻣﻮﺳـﺮﻳﻦ ﻛﻴﻨـﺎز ﺟﻬـﺖ ﮔـﺮوه  ﺗـﻮاﻟﻲ ﭘﻠـﻲ ، ﻣﺠـﺎزي RCPاﻓﺰارﻫـﺎي  ﺑﺎ ﻧـﺮم RCPﭘﻠﻜﺲ ﻣﺮﺳﻮم ﻣﻮﻟﺘﻲ 
ﭘﻠﻜـﺲ  ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺳﻮﻳﻪ ﺑﺎﻛﺘﺮي ﻓﻮق ﺗﻮﺳﻂ اﻳﻦ روش و روش ﻣـﻮﻟﺘﻲ 02ﺪ و ـﺎب ﮔﺮدﻳـاﻧﺘﺨ iloc .Eﺮي ـ ﻣﺨﺘﻠﻒ ﺑﺎﻛﺘيﺎـﻫ ﺳﻮﻳﻪ
  .ﻴﻴﻦ ﮔﺮوه ﺷﺪﻧﺪ ﺗﻌRCP
 و روش ﺗﻌﻴـﻴﻦ ﺗـﻮاﻟﻲ ﺑـﻪ RCP ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻣﻮرد ﺑﺮرﺳﻲ در اﻳﻦ ﺗﺤﻘﻴﻖ ﺗﻮﺳـﻂ دو روش ﻣﺮﺳـﻮم ﻣـﻮﻟﺘﻲ ﭘﻠﻜـﺲ 02 :ﻫﺎ ﻳﺎﻓﺘﻪ
  .ﺑﻨﺪي ﮔﺮدﻳﺪﻧﺪ ﺻﻮرت ﺻﺤﻴﺢ و ﻣﺸﺎﺑﻪ ﮔﺮوه
، RCPﻲ ﭘﻠﻜﺲ ـﻮﻟﺘـﻲ ﻧﺴﺒﺖ ﺑﻪ روش ﻣـ ﺑﺎ روش ﺗﻌﻴﻴﻦ ﺗﻮاﻟiloc .Eﺮي ـﺎي ﻣﺨﺘﻠﻒ ﺑﺎﻛﺘـﻫ ﻮﻳﻪـﺮوه ﺳـﺗﻌﻴﻴﻦ ﮔ :اﺳﺘﻨﺘﺎج
  .ﺑﺎﺷﺪ ﺗﺮ و ﻣﻄﻤﺌﻦ ﻣﻲ ﻖدﻗﻴ
  
  ، ﻫﻮﻣﻮﺳﺮﻳﻦ ﻛﻴﻨﺎز، ﺗﻌﻴﻴﻦ ﺗﻮاﻟﻲRCPﺑﻨﺪي، ﻣﻮﻟﺘﻲ ﭘﻠﻜﺲ   ، ﮔﺮوهiloc aihcirehcsE: واژه ﻫﺎي ﻛﻠﻴﺪي
  
  ﻣﻘﺪﻣﻪ
ﺗﺎ  iloc aihcirehcsEﻫﺎي ﻣﺨﺘﻠﻔﻲ از ﺑﺎﻛﺘﺮي  ﺳﻮش
 ﻓﻴﻠﻮژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻫﺎي ﺑﺮرﺳﻲ ﻛﻪ ﺑﺮاﺳﺎس ﺷﺪه اﺳﺖ ﻛﻨﻮن ﺷﻨﺎﺳﺎﻳﻲ
ﺗﺎﻛﻨﻮن . (1)ﮔﻴﺮﻧﺪدر ﭼﻨﺪﻳﻦ ﻓﻴﻠﻮﮔﺮوپ ﻣﺨﺘﻠﻒ ﻗﺮار ﻣﻲ 
ﺷﻨﺎﺳﺎﻳﻲ ( I A,1B, B, C, D, E, F,) ﮔﺮوه ﻓﻴﻠﻮژﻧﺘﻴﻜﻲ 8
ﻫـﺎي ﻓﻴﻠـﻮژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺗﺮﻳﻦ ﮔـﺮو  ﻛﻪ از ﻣﻬﻢ ؛(2)ﮔﺮدﻳﺪه اﺳﺖ 
 ؛(4،3)ﺑﺎﺷـﺪ   ﻣﻲD  وﮔﺮوه2B ,1B ,Aﻫﺎي  ﮔﺮوه ﺷﻨﺎﺧﺘﻪ ﺷﺪه
ﻫﺎي ﺧﻮاﻫﺮي ﺷـﻨﺎﺧﺘﻪ  ﺑﻪ ﻋﻨﻮان ﮔﺮوه 1B و Aﻫﺎي  ﮔﺮوه
  ﺮكﻣﺸﺘ ﻋﻨﻮان ﻳﻚ ﺟﺪ  ﺑﻪ2Bﮔﺮوه  ﻛﻪ ﺷﻮﻧﺪ درﺣﺎﻟﻲ ﻣﻲ
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  ﺮانﻳ ﻫﺮﻣﺰﮔﺎن، ﺑﻨﺪر ﻋﺒﺎس، اﻲ داﻧﺸﮕﺎه ﻋﻠﻮم ﭘﺰﺷﻜ،ﻲداﻧﺸﻜﺪه ﻋﻠﻮم ﭘﺰﺷﻜداﻧﺸﺠﻮي ﭘﺰﺷﻜﻲ،  .1
  ﺮانﻳ ﻫﺮﻣﺰﮔﺎن، ﺑﻨﺪر ﻋﺒﺎس، اﻲ داﻧﺸﮕﺎه ﻋﻠﻮم ﭘﺰﺷﻜ،ﻲ ﻣﻮﻟﻜﻮﻟﻲ ﭘﺰﺷﻜﻘﺎتﻴﻣﺮﻛﺰ ﺗﺤﻘ، ﻮﻟﻜﻮﻟﻲﭘﺰﺷﻜﻲ ﻣدﻛﺘﺮاي داﻧﺸﺠﻮي  .2
  ﺮانﻳ ﺷﻬﺮﻛﺮد، ﺷﻬﺮﻛﺮد، اﻲ داﻧﺸﮕﺎه ﻋﻠﻮم ﭘﺰﺷﻜ،ﻲ و ﻣﻮﻟﻜﻮﻟﻲ ﺳﻠﻮﻟﻘﺎتﻴﻣﺮﻛﺰ ﺗﺤﻘ. 3
  ﺮانﻳ ﺳﺒﺰوار، ﺳﺒﺰوار، اﻲ ﺳﻼﻣﺖ ﺳﺎﻟﻤﻨﺪان، داﻧﺸﮕﺎه ﻋﻠﻮم ﭘﺰﺷﻜﻘﺎتﻴﻣﺮﻛﺰ ﺗﺤﻘ. 4
   3931/4/22 :ﺗﺎرﻳﺦ ﺗﺼﻮﻳﺐ            3931/3/71 :ﺗﺎرﻳﺦ ارﺟﺎع ﺟﻬﺖ اﺻﻼﺣﺎت           2931/11/31: ﺗﺎرﻳﺦ درﻳﺎﻓﺖ  
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 ﭘﮋوﻫﺸﻲ
ﻫﺎ داراي ﺷﻮد ﻛﻪ اﻳﻦ ﮔﺮوه  ﻣﻲﺑﺮاي اﻳﻦ دو ﮔﺮوه ﺷﻨﺎﺧﺘﻪ 
ﻫﺎي ﺧﻮد ﻣﺎﻧﻨﺪ ﻣﻜﺎن و ﻫﺎﻳﻲ در ﺑﺴﻴﺎري از وﻳﮋﮔﻲ  ﺗﻔﺎوت
 ، اﺳﺘﻔﺎده ازﻣﻨﺎﺑﻊ ﻣﺨﺘﻠﻒ ﻛﺮﺑﻦ ﺑﺮاي ﺗﻮﻟﻴـﺪ (5)ﻧﺤﻮه زﻧﺪﮔﻲ 
ﻫـﺎ، ﻧـﺮخ رﺷـﺪ و ﻣﻴـﺰان ﺑﻴﻮﺗﻴـﻚ  ﻧﺘﻲآﺖ ﺑﻪ اﻧﺮژي، ﻣﻘﺎوﻣ 
در ﻫﻤﻜﺎران  و klaWﻫﺎي  ﺑﺮرﺳﻲ. (6)ﺑﺎﺷﻨﺪﭘﺎﺗﻮژﻧﺴﻴﺘﻪ ﻣﻲ 
 ﻫﺎﻳﻲ از ﺑﺎﻛﺘﺮي اﺛﺒﺎت ﻛﺮده اﺳﺖ ﻛﻪ اﻏﻠﺐ ﺳﻮﻳﻪ 7002ﺳﺎل 
ﺑﺎﺷﻨﺪ ﺑﻪ ﮔﺮوه  ﻛﻪ ﻗﺎدر ﺑﻪ ﺗﺤﻤﻞ ﻣﺤﻴﻂ ﺑﻴﺮون ﻣﻲ iloc .E
 ﻋﻼوه ﺑﺮ اﻳﻦ اﻧـﺪازه ژﻧـﻮم ﻧﻴـﺰ در ﺑـﻴﻦ .(7) ﺗﻌﻠﻖ دارﻧﺪ 1B
  داراي ژﻧﻮم1Bو A ﻫﺎي  ﺑﺎﺷﺪ و ﮔﺮوه ﻫﺎ ﻣﺘﻐﻴﺮ ﻣﻲ اﻳﻦ ﮔﺮوه
. (8)ﺑﺎﺷـﻨﺪ  ﻣـﻲ D و 2Bﻫـﺎي ﺗﺮي ﻧﺴﺒﺖ ﺑﻪ ﮔﺮوه  ﻛﻮﭼﻚ
 در ﺳﺎل  و ﻫﻤﻜﺎران nosnhoJاﻧﺠﺎم ﺷﺪه ﺗﻮﺳﻂ ﻣﻄﺎﻟﻌﺎت
 D و 2Bﻫﺎي ﻓﻴﻠﻮژﻧﺘﻴﻜﻲ  ﻛﻪ ﮔﺮوه ﻧﺸﺎن داده اﺳﺖ  1002
  ﻧﺴﺒﺖ ﺑﻪ دوﮔﺮوه دﻳﮕـﺮ يﺗﺮداراي ﻓﺎﻛﺘﻮر ﭘﺎﺗﻮژﻧﺴﻴﺘﻪ ﺑﻴﺶ 
 iloc .Eﻫـﺎي ﺧـﺎرج روده ﺑـﺎﻛﺘﺮي  ﺗﻮژنﭘـﺎ . (9)ﺑﺎﺷﻨﺪ ﻣﻲ
 ﺣﺎﻟﻲ در، (01-11) ﺗﻌﻠﻖ دارﻧﺪ D و 2Bﻫﺎي اﻏﻠﺐ ﺑﻪ ﮔﺮوه 
 ﺗﻌﻠـﻖ 1Bو A  ﻫـﺎي   اﻏﻠﺐ ﺑﻪ ﮔﺮوهﻛﻤﻨﺴﺎلﻫﺎي  ﻛﻪ ﺳﻮﻳﻪ
اي اﻏﻠـﺐ ﻫﺎي ﭘﺎﺗﻮژن روده  در ﺣﺎﻟﻲ ﻛﻪ ﺳﻮﻳﻪ ،(21)دارﻧﺪ
  .(31) ﺗﻌﻠﻖ دارﻧﺪD و 1B، Aﻫﺎي  ﺑﻪ ﮔﺮوه
 ﺗﻮﺳﻂ 4102ﺑﺮاﺳﺎس ﺗﺤﻘﻴﻘﺎت اﻧﺠﺎم ﮔﺮﻓﺘﻪ در ﺳﺎل 
  ﻫ ــﺎي  درﺻ ــﺪ ﺑ ــﺎﻛﺘﺮي 58/17 و ﻫﻤﻜ ــﺎران ﺣ ــﺪود naT
ﺟﺪاﺳ ــﺎزي ﺷ ــﺪه از ﭘﻮﺳ ــﺖ اﻧ ــﺴﺎن ﻣﻘ ــﺎوم ﺑ ــﻪ  iloc .E
ﻫـﺎ   درﺻﺪ آن75ﺑﻴﻮﺗﻴﻚ آﻣﭙﻴﺴﻴﻠﻴﻦ و ﻛﻠﺮاﻣﻔﻨﻴﻜﻞ و  آﻧﺘﻲ
ﻫﺎي ﺳﻮﻟﻔﻮﻣﺘﻮﮔﺰازول، آﻣﭙﺴﻴﻠﻴﻦ و  ﺑﻴﻮﺗﻴﻚﻣﻘﺎوم ﺑﻪ آﻧﺘﻲ 
ﻫـﺎي ﺗﻮاﻧـﺪ ﺑﻴﻤـﺎري ﺑﺎﺷﻨﺪ ﻛﻪ اﻳﻦ اﻣـﺮ ﻣـﻲ ﺗﺮﻳﻤﺘﻮﭘﺮﻳﻢ ﻣﻲ 
 .(41) اﻳ ــﻦ ﺑ ــﺎﻛﺘﺮي را در اﻧ ــﺴﺎن اﻓ ــﺰاﻳﺶ دﻫ ــﺪ ﻧﺎﺷ ــﻲ از
ﻫﺎي ﻣﺨﺘﻠـﻒ ﻨﺪﮔﻲ ﺳﻮﻳﻪ ﻛﺑﺮﺧﻲ از ﻣﺤﻘﻘﻴﻦ ﭘﺮا ﭼﻨﻴﻦ  ﻫﻢ
را در ﺑ ـﻴﻦ ﻣﻮﺟـﻮدات ﻣﺨﺘﻠـﻒ ﻣـﻮرد  iloc .Eﺑ ـﺎﻛﺘﺮي 
 رژﻳﻢ ﻏـﺬاﻳﻲ ﻣﻴﺰﺑـﺎن، ﺑﻪ ﻋﻨﻮان ﻣﺜﺎل . اﻧﺪﺑﺮرﺳﻲ ﻗﺮار داده 
روي ﻣﻴﺰان  ﺣﺠﻢ ﺑﺪن ﻣﻴﺰﺑﺎن و ﺷﺮاﻳﻂ آب و ﻫﻮاﻳﻲ را ﺑﺮ 
ﻫﺎي ﻣﺨﺘﻠﻒ اﻳﻦ ﺑـﺎﻛﺘﺮي ﻣـﻮﺛﺮ ﭘﺮاﻛﻨﺪﮔﻲ و ﺷﻴﻮع ﮔﺮوه 
روي  ﺑ ــﺮ ﺑﺮرﺳــﻲ ﻋــﻼوه ﺑ ــﺮ اﻳــﻦ  .(51)اﻧ ــﺪ هاﻋــﻼم ﻧﻤــﻮد
 ﭘﺴﺘﺎﻧﺪاران ﻧـﺸﺎن  و ﻫﺎي ﺟﺪاﺳﺎزي ﺷﺪه از ﭘﺮﻧﺪﮔﺎن  ﺳﻮﻳﻪ
 در ﭘﺮﻧـﺪﮔﺎن و ﺷـﻴﻮع 1B و Dﻫـﺎي داد ﻛﻪ ﺷﻴﻮع ﮔـﺮوه 
، ﻣﺨﺼﻮﺻﺎ ﺳﮕﺴﺎﻧﺎن و  در ﭘﺴﺘﺎﻧﺪاران 1B و Aﻫﺎي  ﮔﺮوه
ﻫ ــﺎ  ﺎن در اﻧ ــﺴ2B و Aﻫــﺎي  و ﺷــﻴﻮع ﮔــﺮوه (61)ﮔﺎوﻫ ــﺎ
  .(71)ﺑﺎﺷﺪ ﺗﺮ ﻣﻲ ﺑﻴﺶ
 روده ﻃﺒﻴﻌـﻲﻣﻌﻤـﻮﻻ ﺟـﺰء ﻓﻠـﻮر  iloc .Eﺑـﺎﻛﺘﺮي 
ﺑﺎﺷـﺪ و در در روده ﺑـﺰرگ اﻧـﺴﺎن ﺑـﻪ ﻓﺮاواﻧـﻲ ﻳﺎﻓـﺖ  ﻣﻲ
دوﻣﻴﻦ ﺑﺎﻛﺘﺮي از ﻟﺤﺎظ ﻓﺮاواﻧﻲ در  ﺑﻪ ﻫﻤﻴﻦ دﻟﻴﻞ ﺷﻮد ﻣﻲ
ﺷﺎﺧﺺ آﻟﻮدﮔﻲ آب ﺷﻬﺮي ﺑـﻪ ﻓﺎﺿـﻼب ﺑﺎﺷﺪ و  ﻣﻲروده 
 ﻫﺎي ﺳﻮﻳﻪﺐ اﻏﻠزاﻳﻲ  ﻟﺤﺎظ ﺑﻴﻤﺎرياز . (81)آﻳﺪ ﺑﻪ ﺣﺴﺎب ﻣﻲ
 وﻟـﻲ ﺑﺮﺧـﻲ از ﺑﺎﺷـﻨﺪ  ﻧﻤﻲزا اﻳﻦ ﺑﺎﻛﺘﺮي در روده ﺑﻴﻤﺎري 
ﺑـﺎ   iloc .E cinegixotoretnEﺳـﻮﻳﻪ  آن ﻣﺎﻧﻨـﺪ ﻫﺎي ﺳﻮﻳﻪ
ﺑـﺎ  iloc.E cinegohtaporetnE ﻫـﺎي ﺳـﻮﻳﻪ ﺗﻮﻟﻴﺪ ﺳـﻢ و 
 ﺑـﺎ iloc .E evisavnioretnE  ﻫﺎي ﺳﻮﻳﻪآﺳﻴﺐ ﻣﺴﺘﻘﻴﻢ و 
ﺎ ﻫ ـ ﺑـﺮوز اﺳـﻬﺎل در اﻧـﺴﺎن ﺳـﺒﺐ ﺗﻮاﻧﻨـﺪ ﺗﻬﺎﺟﻢ ﺑﺎﻓﺘﻲ ﻣـﻲ 
در ﺧﺎرج از روده ﻣـﺜﻼ در  iloc .E ﻫﺎي ﮔﻮﻧﻪ. (91)ﮔﺮدﻧﺪ
ﺑـﻮده، و ﺑـﻪ ﻋﻨـﻮان زا  ﻣﻠﺘﺤﻤـﻪ ﺑﻴﻤـﺎريو ﻣﺠـﺎري ادراري 
  .(81)ﺑﺎﺷﺪ  ﻣﻲﻫﺎي ادراري ﺗﺮﻳﻦ ﻋﺎﻣﻞ ﻋﻔﻮﻧﺖ ﺑﺰرگ
 در  و ﻫﻤﻜـﺎرانtnomrelCﺑـﺮ اﺳـﺎس ﺑﺮرﺳـﻲ ﻫـﺎي 
اي ﭘﻠﻴﻤـﺮاز روﺷﻲ ﺑﺮ اﺳﺎس واﻛـﻨﺶ زﻧﺠﻴـﺮه ، 0002ﺳﺎل 
 اراﺋـﻪ ﮔﺮدﻳـﺪ  iloc .Eﻣﺨﺘﻠﻒ ﻫﺎي  ﺟﻬﺖ ﺷﻨﺎﺳﺎﻳﻲ ﮔﺮوه
اي از ژن  و ﻗﻄﻌـﻪ Aajy ،Auhcروي ﺗﻜﺜﻴﺮ ﺳـﻪ ژن  ﻛﻪ ﺑﺮ 
 ﭘﺎﻳﻪ رﻳﺰي ﺷﺪه اﺳﺖ و ﺗﻔﺎوت در ﺗﻜﺜﻴﺮ و ﻳـﺎ 2C.4EpsT
ﺑﻨـﺪي ﻫﺎ ﺑﻪ ﻋﻨﻮان ﻣﻼﻛﻲ ﺟﻬﺖ ﮔـﺮوه ﻋﺪم ﺗﻜﺜﻴﺮ اﻳﻦ ژن 
اﻛﺜـﺮ در ﺑﻪ ﺻـﻮرﺗﻲ ﻛـﻪ ، (02)ﮔﻴﺮدﻣﻮرد اﺳﺘﻔﺎده ﻗﺮار ﻣﻲ 
ژن اي از ﻄﻌـﻪ ﻗ(  درﺻـﺪ 77ﺣـﺪود  )Aﺳﻮﻳﻪ ﻫﺎي ﮔـﺮوه 
ﻫـﺎي اﻳـﻦ  ﺳـﻮﻳﻪ اﻣﺎ دو ژن دﻳﮕﺮ در  ﮔﺮدد ﺗﻜﺜﻴﺮﻣﻲ Aajy
 1Bﻫﺎي ﻣﺘﻌﻠﻖ ﺑﻪ ﮔﺮوه  ﺳﻮﻳﻪدر  ﮔﺮدﻧﺪ؛ ﻧﻤﻲﮔﺮوه ﺗﻜﺜﻴﺮ 
 ﺷـﻮد و در ﺗﻜﺜﻴـﺮ ﻣـﻲ  2C.4EpsT ژن اي از  ﻗﻄﻌﻪﻧﻴﺰ ﻓﻘﻂ 
 و از اﻳـﻦ ﺷـﻮد ﺗﻜﺜﻴـﺮ ﻣـﻲ  Auhc ژن D و 2B ﻫـﺎي ﮔـﺮوه 
 ﺷـﻮﻧﺪ و ﺑـﺮاي  ﺗﻤﺎﻳﺰ داده ﻣـﻲ 1B و Aﻃﺮﻳﻖ از دو ﮔﺮوه 
 ،ﮔﺮدد اﺳﺘﻔﺎده ﻣﻲ Aajy از ژن D و 2B ﺗﻔﻜﻴﻚ دوﮔﺮوه 
 ﺷـﻮد ﻣـﻲ  ﺗﻜﺜﻴﺮ 2Bﮔﺮوه اﻳﻦ ﻗﻄﻌﻪ در ﻛﻪ ﺑﻪ اﻳﻦ ﺻﻮرت 
 و Aﻫـﺎي  ه ﺗﻔﻜﻴﻚ ﮔﺮو .ﻧﻤﻲ ﺷﻮد  ﺗﻜﺜﻴﺮ D ﮔﺮوه اﻣﺎ در 
ﺑـﻪ اﻳـﻦ ﮔﻴـﺮد   ﺻـﻮرت ﻣـﻲ2C.4EpsT ﺑﺮاﺳـﺎس ژن 1B
اي  در واﻛﻨﺶ زﻧﺠﻴﺮه اﻳﻦ ﻗﻄﻌﻪ  ،1Bﮔﺮوه درﻛﻪ ﺻﻮرت 
  .(02)ﮔﺮدد ﺗﻜﺜﻴﺮ ﻣﻲﭘﻠﻴﻤﺮاز 
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ﻫـﺎي ﻛﻪ ﻣﻴﺰان ﭘﺎﺗﻮژﻧﺴﻴﺘﻪ و ﻣﻴﺰﺑﺎن ﮔﺮوه  ﺑﺎ ﺗﻮﺟﻪ اﻳﻦ 
 ﺑﻴـﻮﺗﻴﻜﻲ  ﭼﻨﻴﻦ ﻣﻘﺎوﻣﺖ آﻧﺘﻲ و ﻫﻢ iloc .Eﻣﺨﺘﻠﻒ ﺑﺎﻛﺘﺮي 
 و ﻫـﺮ ﮔـﺮوه (12)ﺑﺎﺷﺪﻫﺎي ﻣﺨﺘﻠﻒ ﻣﺘﻔﺎوت ﻣﻲ ﺑﻴﻦ ﮔﺮوه 
ﺗﻮاﻧﺪ ﻓﺎﻛﺘﻮرﻫﺎي ﺣﺪت ﻣﺨﺼﻮص ﺧـﻮد را ﺑﺎﻛﺘﺮﻳﺎﻳﻲ ﻣﻲ 
ﻫـﺎي ﻣﺨﺘﻠـﻒ  ﺮوهﮔ ـﺷﻨﺎﺳـﺎﻳﻲ ﺑﻨﺎﺑﺮاﻳﻦ ، (22)ﺣﻤﻞ ﻧﻤﺎﻳﻨﺪ 
 ﺗﻮاﻧﺪ ﻫﺎي ﻣﺨﺘﻠﻒ آن ﻣﻲ و ﺗﻔﻜﻴﻚ ﮔﺮوه iloc .E ﺑﺎﻛﺘﺮي
ﻛـﻪ ﺗﻮﺳـﻂ اﻳـﻦ ﺑـﺎﻛﺘﺮي اﻳﺠـﺎد  ﻫـﺎﻳﻲ در درﻣـﺎن ﺑﻴﻤـﺎري
 ﻣﺤـﻴﻂ آﻟـﻮدﮔﻲ ﭼﻨﻴﻦ ﻛﺸﻒ ﻣﻨﺒﻊ اﺻـﻠﻲ ﺷﻮﻧﺪ و ﻫﻢ  ﻣﻲ
روﺷﻲ ﻛﻪ ﺑﻪ ﺻـﻮرت . (32)ﻣﺎﻧﻨﺪ ﻣﻨﺎﺑﻊ آﺑﻲ ﺿﺮوري ﺑﺎﺷﺪ 
 iloc .Eﻫﺎي ﻣﺨﺘﻠﻒ ﺑﺎﻛﺘﺮي  ﻣﻌﻤﻮل ﺑﺮاي ﺷﻨﺎﺳﺎﻳﻲ ﮔﺮوه
 و ﻫﻤﻜـﺎران tnomrelCﺷـﻮد روش ﺑـﻪ ﻛـﺎر ﮔﺮﻓﺘـﻪ ﻣـﻲ 
  ﺑﺎﺷﺪ ﻛـﻪ دﻟﻴـﻞ وﺟـﻮد ﻧـﻮﺗﺮﻛﻴﺒﻲ ﻓـﺮاوان در ﺑـﺎﻛﺘﺮي  ﻣﻲ
و اﻣﻜﺎن ﺑﺮوز ﺟﻬﺶ در ﻣﺤﻞ اﺗـﺼﺎل آﻏﺎزﮔﺮﻫـﺎ  iloc .E
 ﻫـﻢ ﭼﻨـﻴﻦ ﺑـﻪ دﻟﻴـﻞ .(42)ﻛﺎﻫﺪاز دﻗﺖ روش ﻣﺬﻛﻮر ﻣﻲ 
ﺗﺸﺎﺑﻪ اﻟﮕﻮي ﺑﺎﻧﺪﻫﺎي ﺣﺎﺻﻞ از واﻛﻨﺶ زﻧﺠﻴﺮه ﭘﻠﻴﻤـﺮاز، 
 از ﻳﻜـﺪﻳﮕﺮ D و Eاﻳﻦ روش ﻗﺎدر ﺑﻪ ﺗﻔﻜﻴـﻚ دو ﮔـﺮوه 
ﺑﻪ اﻳﻦ دﻻﻳﻞ در اﻳﻦ ﺑﺮرﺳـﻲ ﻫـﺪف ﻳـﺎﻓﺘﻦ . (52)ﺑﺎﺷﺪ ﻤﻲﻧ
روﺷـﻲ ﺳـﺮﻳﻊ، آﺳـﺎن و ﻣﻄﻤـﺌﻦ ﺟﻬـﺖ ﺷﻨﺎﺳـﺎﻳﻲ دﻗﻴـﻖ 
ﺗﻌﻴﻴﻦ ﺗـﻮاﻟﻲ ﺑﻪ وﺳﻴﻠﻪ  iloc .Eﻫﺎي ﻣﺨﺘﻠﻒ ﺑﺎﻛﺘﺮي  ﮔﺮوه
  .ﺑﺎﺷﺪ اي ﭘﻠﻲ ﻣﻮرف از ژﻧﻮم اﻳﻦ ﺑﺎﻛﺘﺮي ﻣﻲ ﻧﺎﺣﻴﻪ
  
  ﻫﺎ  روشﻣﻮاد و
  ﻫﺎ ﺑﻨﺪي آن ﻫﺎي ﻣﺨﺘﻠﻒ و ﮔﺮوه درﻳﺎﻓﺖ ﺗﻮاﻟﻲ ﺳﻮﻳﻪ
ﺗـﻮاﻟﻲ  اﻧﺠـﺎم ﺷـﺪ، 2931ﻛﻪ در ﺳﺎل ﻄﺎﻟﻌﻪ در اﻳﻦ ﻣ 
 ﭘﺎﻳﮕـﺎه داده  از iloC .E ﺳﻮﻳﻪ ﻣﺨﺘﻠـﻒ ﺑـﺎﻛﺘﺮي 06ﻛﺎﻣﻞ 
درس اﻟﻜﺘﺮوﻧﻴﻜـــﻲ آ ﺑـ ــﻪ IBCN اﻟﻤﻠﻠـــﻲ ﺑـ ــﻴﻦﻣﻮﺳـ ــﺴﻪ 
و  ﮔﺮدﻳﺪ آوري ﺟﻤﻊ /vog.hin.mln.ibcn.www//:ptth
ز  ا ﻫـﺎ ﻣﺨﺘﻠـﻒ ﺑـﺎﻛﺘﺮي ﻫـﺎي  ﺗﻔﻜﻴﻚ ﮔـﺮوه ﺟﻬﺖﺳﭙﺲ 
اﻓـﺰار  از ﻧـﺮم RCP ﭘﻠﻜﺲ  ﺑﻪ وﺳﻴﻠﻪ روش ﻣﻮﻟﺘﻲ ﻳﻜﺪﻳﮕﺮ
 اﻟﻜﺘﺮوﻧﻴﻜـــﻲ آدرس اﻳـــﻦ ﻣﻮﺳـــﺴﻪ ﺑـــﺎ tsalb remirp
 /tsalb-remirp/sloot/vog.hin.mln.ibcn.www//:ptth
ﻫـﺎ ﺑﺮاﺳـﺎس  ﺑﻨـﺪي ﺳـﻮﻳﻪ  ﮔـﺮوهﺑﻌـﺪ از آن .ﺷـﺪاﺳـﺘﻔﺎده 
 و ﻫﻤﻜـﺎران tnomrelCﺷـﺎره ﺷـﺪه در ﮔـﺰارش اﻟﮕﻮي ا 
ﺑﻨـﺪي  ﮔـﺮوه ﭼﻨـﻴﻦ ﻫـﻢ  .(1ﺟـﺪول ﺷـﻤﺎره )اﻧﺠﺎم ﮔﺮﻓﺖ 
  اﻓـﺰار  ﻫـﺎ ﺗﻮﺳـﻂ ﻧـﺮم ﻫـﺎي آن ﻫـﺎي ﻣﺨﺘﻠـﻒ ﺗـﻮاﻟﻲ ﺳـﻮﻳﻪ
 ، ﻫﻢ ردﻳﻒ ﮔﺮدﻳﺪﻧـﺪ W latsulc و ﺑﺎ روش 50.5 agem
ﻣـﻮرف ﺑـﻪ ﻃـﻮل اﻓﺰار ﺑـﺮاي ﻧﻘـﺎط ﭘﻠـﻲ ﺳﭙﺲ ﺑﺎ ﻫﻤﻴﻦ ﻧﺮم 
 ﻲ ﺗﺮﺳﻴﻢ ﮔﺮدﻳﺪ ﺗﺎ  ﺟﻔﺖ ﺑﺎز درﺧﺘﭽﻪ ﻓﻴﻠﻮژﻧ 0001ﺣﺪاﻛﺜﺮ 
 iloC .Eﻫﺎي ﻣﺨﺘﻠﻒ ﺑﺎﻛﺘﺮي  ﻣﻮرﻓﻲ ﻛﻪ ﮔﺮوه ﻣﻨﻄﻘﻪ ﭘﻠﻲ
 ﺑﻌـﺪ .ﻧﻤﺎﻳﺪ ﻣﺸﺨﺺ ﮔـﺮدد را ﺑﻪ ﺧﻮﺑﻲ از ﻫﻢ ﺗﻔﻜﻴﻚ ﻣﻲ 
 از ،ﻧﺎﺣﻴﻪ ﻣﻨﺎﺳﺐ ﺑﺮاي ﺷﻨﺎﺳﺎﻳﻲ ﺗﻮاﻟﻲ ﻓﻮق اﻳﻦ از اﻧﺘﺨﺎب 
  . اﺳﺘﻔﺎده ﮔﺮدﻳﺪIBCN ﻣﻮﺳﺴﻪ TSALBﻧﺮم اﻓﺰار 
  
  ﻫﺎ ﺑﻨﺪي ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺗﻌﻴﻴﻦ ﺣﺠﻢ ﻧﻤﻮﻧﻪ و ﮔﺮوه
ﻫـﺎي ﻣﻮﺟـﻮد از ﻧـﻮاﺣﻲ و  ﺣﺎﺿـﺮ ﻧﻤﻮﻧـﻪدر ﻣﻄﺎﻟﻌـﻪ 
ﻫـﺎ ﺑـﻪ ﺻـﻮرﺗﻲ آوري ﮔﺮدﻳﺪ و ﻧﻤﻮﻧـﻪ ﻣﻨﺎﺑﻊ ﻣﺨﺘﻠﻒ ﺟﻤﻊ 
اﻧﺪ ﻛﻪ از ﻫﺮ ﮔﺮوه ﭼﻨـﺪ ﻧﻤﻮﻧـﻪ در درﺧﺘﭽـﻪ اﻧﺘﺨﺎب ﺷﺪه 
ﭼﻨﻴﻦ ﺑﺎ ﺗﻮﺟﻪ ﺑﻪ در دﺳﺘﺮس ﻧﺒﻮدن ﻓﻴﻠﻮژﻧﻲ ذﻛﺮ ﺷﻮد؛ ﻫﻢ 
ﻫﺎ، از ﻣﻄﺎﻟﻌﺎت ﺑﻴﻮاﻧﻔﻮرﻣﺎﺗﻴﻜﻲ ﺟﻬﺖ ﺣﻞ ﺑﺮﺧﻲ از ﮔﺮوه 
 ﻧﻤﻮﻧﻪ اﻧﺘﺨﺎب 02ﻤﻮع درﻣﺠ. ﮔﺮﻓﺘﻪ ﺷﺪ  ﻛﻤﻚاﻳﻦ ﻣﺸﻜﻞ 
ﻫـﺎ در ﺷﺪﻧﺪ ﺑـﻪ ﺻـﻮرﺗﻲ ﻛـﻪ ﻧﻤﺎﻳﻨـﺪﮔﺎﻧﻲ از ﻛﻠﻴـﻪ ﮔـﺮوه 
ﺑﺎ اﻳﻦ وﺟﻮد، ﺗﻮﺟـﻪ . درﺧﺘﭽﻪ ﻓﻴﻠﻮژﻧﻲ وﺟﻮد داﺷﺘﻪ ﺑﺎﺷﻨﺪ 
ﺑﺎﺷﺪ ﻛـﻪ اﻳـﻦ ﻣﻄﺎﻟﻌـﻪ ﺗﻠﻔﻴﻘـﻲ از ﺑﻪ اﻳﻦ ﻧﻜﺘﻪ ﺿﺮوري ﻣﻲ 
 ﻫﺎي آزﻣﺎﻳـﺸﮕﺎﻫﻲ ﻫﺎي دو روش ﺑﻴﻮاﻧﻔﻮرﻣﺎﺗﻴﻚ و داده  داده
ﻛﻨﻨـﺪه  ﻜﻤﻴـﻞﻫـﺎي ﺑﻴﻮاﻧﻔﻮرﻣـﺎﺗﻴﻜﻲ ﺗ ﺑﺎﺷـﺪ ﻛـﻪ داده ﻣـﻲ
ﻫﺎي آزﻣﺎﻳﺸﮕﺎﻫﻲ ﻫﺴﺘﻨﺪ؛ ﺑـﻪ ﻫﻤـﻴﻦ دﻟﻴـﻞ ﻧﻴـﺎزي ﺑـﻪ  داده
ﻫـﺎي ﺑﺎﺷـﺪ؛ زﻳـﺮا داده اﺳﺘﻔﺎده از ﺣﺠﻢ ﺑﺎﻻي ﻧﻤﻮﻧـﻪ ﻧﻤـﻲ 
ﻫﺎي آزﻣﺎﻳﺸﮕﺎﻫﻲ ﺑﻮده و ﺑﻴﻮاﻧﻔﻮرﻣﺎﺗﻴﻜﻲ ﺗﺎﻳﻴﺪﻛﻨﻨﺪه داده 
  .ﮔﺮدﻧﺪ ﺑﺎﻋﺚ اﻓﺰاﻳﺶ ﻗﺪرت ﻣﺎرﻛﺮ اﻧﺘﺨﺎب ﺷﺪه ﻣﻲ
  ﻪـﻪ ﺑﻪ ﻛﺎر رﻓﺘـﺮي ﻛﻪ در اﻳﻦ ﻣﻄﺎﻟﻌـﻧﺸﺎﻧﮕﻲ ـاز ﺳﻮﻳ
  
  ﺑﺮاي ﻫﺮ ﻳﻚ از ژن ﻫﺎ RCPآﻏﺎزﮔﺮﻫﺎي ﻣﻮرد اﺳﺘﻔﺎده در واﻛﻨﺶ ﻣﻮﻟﺘﻲ ﭘﻠﻜﺲ  :1ﺟﺪول ﺷﻤﺎره 
  ژن ﻣﻮرد ﺑﺮرﺳﻲ  ﺗﻮاﻟﻲ آﻏﺎزﮔﺮ ﻓﻮروارد  ﺗﻮاﻟﻲ آﻏﺎز ﮔﺮ ﻣﻌﻜﻮس
 AuhC 3-ACAGAAA CCATGACCGCCGT-5 3-TAGGACTGGCA ACCAAGCAG-5
 AajY 3-GTCGCAGAGGACTGTGAAGT-5 3-CAACTCCTTGCGTAAGAGGTA-5
 2C4EpsT 3-ACTTACGGGGCTGTAATGAG-5 3-GCATTATGAAACAACCGCGC-5
  
 
   و ﻫﻤﻜﺎرانﻓﺎﻃﻤﻪ ﻋﺰﻳﺰي     
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 ﭘﮋوﻫﺸﻲ
ﻫـﺎي ﺑﻴﻮاﻧﻔﻮرﻣـﺎﺗﻴﻜﻲ  ﻣﺎه ﺑﺮرﺳـﻲ 4اﺳﺖ ﺣﺎﺻﻞ ﺑﻴﺶ از 
ﻫﺎي ﻏﻴﺮ دﺳـﺖ ورزي ﺷـﺪه  ﻣﮕﺎ ﺑﺎز ژﻧﻮم ﺳﻮﻳﻪ 5ﺑﺮ روي 
ﺗـﺮﻳﻦ  ﻣـﻲ ﺑﺎﺷـﺪ ﺗـﺎ ﺑﻬﺘـﺮﻳﻦ و ﭘﻠﻴﻤـﻮرف iloC Eﺑﺎﻛﺘﺮي 
ﻧﺎﺣﻴﻪ ژﻧﻮم اﻳﻦ ﺑﺎﻛﺘﺮي ﺟﻬﺖ ﮔﺮوه ﺑﻨﺪي اﻧﺘﺨـﺎب ﺷـﻮد؛ 
ﺮ اﻳـﻦ ﻗﻄﻌـﻪ ﺑـﺪون ﻣﻄﺎﻟﻌـﺎت ﺑﻴﻮاﻧﻔﻮرﻣـﺎﺗﻴﻜﻲ و ﺑـﻪ اﻣﺎ اﮔ 
ﮔﺮدﻳﺪ ﻧﻴﺎز ﺑﻪ ﺣﺠﻢ ﺑـﺎﻻﺗﺮي از ﺻﻮرت ﺗﺼﺎدﻓﻲ اﻧﺘﺨﺎب ﻣﻲ 
ﺑﻮد؛ ﻟﺬا در اﻳﻦ ﺑﺮرﺳﻲ ﻣﻄﺎﻟﻌﺎت ﺑﻴﻮاﻧﻔﻮرﻣﺎﺗﻴﻜﻲ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻣﻲ 
. دﻗﻴﻖ ﻧﻴﺎز ﺑﻪ ﺣﺠـﻢ ﺑـﺎﻻي ﻧﻤﻮﻧـﻪ را ﻣﺮﺗﻔـﻊ ﺳـﺎﺧﺘﻪ اﺳـﺖ 
 ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﻪ وﺳـﻴﻠﻪ ﺑﻴﻮاﻧﻔﻮرﻣﺎﺗﻴـﻚ ﺑـﺎ ﻫـﺮ 06ﭼﻨﻴﻦ ﺗﻌﺪاد  ﻫﻢ
و روش ﺗﺮﺳـﻴﻢ درﺧﺘﭽـﻪ  RCP ﻣـﻮﻟﺘﻲ ﭘﻠﻜـﺲ  دو روش
اﻧـﺪ ﻛـﻪ ﻧﺘـﺎﻳﺞ اﻳـﻦ  ﻣﻮرد ﺑﺮرﺳﻲ ﻗـﺮار ﮔﺮﻓﺘـﻪ ﻓﻴﻠﻮژﻧﺘﻴﻜﻲ
ﺑﺎﺷـﺪ و ﻣـﻮارد ﺑﺮرﺳﻲ ﺗﺎ ﺣﺪ زﻳﺎدي ﺑﺎ ﻳﻜﺪﻳﮕﺮ ﻣﻨﻄﺒﻖ ﻣﻲ 
اﻧﺪﻛﻲ ﻛﻪ اﺧـﺘﻼف وﺟـﻮد دارد ﺑـﻪ دﻟﻴـﻞ ﻧﻘـﺺ ﺳﻴـﺴﺘﻢ 
ﺗـﺮ روش ﺗﻌﻴـﻴﻦ ﺗـﻮاﻟﻲ و دﻗﺖ ﺑـﻴﺶ RCP  ﻣﻮﻟﺘﻲ ﭘﻠﻜﺲ
  .ﺧﺘﻪ ﺷﺪه اﺳﺖﺑﺎﺷﺪ ﻛﻪ در ﻗﺴﻤﺖ ﺑﺤﺚ ﺑﻪ آن ﭘﺮدا ﻣﻲ
  
  ﻫﺎي ﻣﻮرد ﺑﺮرﺳﻲ ﺷﻨﺎﺳﺎﻳﻲ ﮔﺮوه ﻓﻴﻠﻮژﻧﻲ ﻧﻤﻮﻧﻪ
 از اﻳـﻦ ،ﻣﻮرف ﻣﻮرد ﻧﻈـﺮ ﭘﺲ از ﺷﻨﺎﺳﺎﻳﻲ ﻧﺎﺣﻴﻪ ﭘﻠﻲ 
   ﻧﻤﻮﻧـﻪ ﺑـﺎﻛﺘﺮي 02ﻧﺎﺣﻴﻪ ﺑـﺮاي ﺷﻨﺎﺳـﺎﻳﻲ ﮔـﺮوه ﻓﻴﻠـﻮژﻧﻲ 
وﺳـﻴﻠﻪ ﻪ  اﺳﺘﻔﺎده ﮔﺮدﻳﺪ ﺑﻪ اﻳﻦ ﺻﻮرت ﻛﻪ اﺑﺘﺪا ﺑ ـiloC E
 آﻏﺎزﮔﺮﻫﺎي ﻣﻮرد ﻧﻴﺎز ﺟﻬﺖ ﺗﻜﺜﻴﺮ اﻳﻦ 7 ogiloاﻓﺰار  ﻧﺮم
ﻪ ﻫﺎ ﺑ ﺪ و ﺑﻌﺪ از اﺳﺘﺨﺮاج ژﻧﻮم ﺑﺎﻛﺘﺮي ﻳﻌﻪ ﻃﺮاﺣﻲ ﮔﺮد ﻗﻄ
  . ﺗﻜﺜﻴﺮ اﻳﻦ ﻗﻄﻌﻪ ﺻﻮرت ﮔﺮﻓﺖ،وﺳﻴﻠﻪ روش ﻓﻨﻮل ﻛﻠﺮوﻓﺮم
ﺳـﺎزي در  ﺑﻌـﺪ از ﺑﻬﻴﻨـﻪ RCPﺑﺮﻧﺎﻣﻪ دﻣـﺎﻳﻲ واﻛـﻨﺶ 
 49 دﻗﻴﻘﻪ در 5ﺷﺮاﻳﻂ آزﻣﺎﻳﺸﮕﺎﻫﻲ ﺷﺎﻣﻞ واﺳﺮﺷﺖ اوﻟﻴﻪ 
 درﺟﻪ ﺟﻬﺖ 49 ﺛﺎﻧﻴﻪ در 54 ﺳﻴﻜﻞ ﺷﺎﻣﻞ 03درﺟﻪ ﺳﭙﺲ 
  درﺟﻪ ﺟﻬﺖ اﺗﺼﺎل آﻏﺎزﮔﺮﻫﺎ و 55در  ﺛﺎﻧﻴﻪ 04واﺳﺮﺷﺖ، 
  درﺟﻪ ﺟﻬﺖ ﺗﻜﺜﻴﺮ ﺳﭙﺲ ﺑﺮاي ﺗﻜﺜﻴﺮ ﻧﻬـﺎﻳﻲ 27 ﺛﺎﻧﻴﻪ در 07
  . درﺟﻪ ﻣﻮرد اﺳﺘﻔﺎده ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺖ49 دﻗﻴﻘﻪ دﻣﺎي 7
ﻣﻴﻜﺮوﻟﻴﺘـﺮ اﻧﺠـﺎم  52 در ﺣﺠﻢ ﻧﻬـﺎﻳﻲ RCPواﻛﻨﺶ 
، 01X ﻣﻴﻜﺮوﻟﻴﺘـﺮ ﺑـﺎﻓﺮ 2/5ﮔﺮﻓﺖ ﻛﻪ ﻫﺮ واﻛﻨﺶ ﺷـﺎﻣﻞ 
 ﻣﻴﻜﺮوﻟﻴﺘﺮ 0/6، 001mM ﺑﺎ ﻏﻠﻈﺖ  2lCgM ﻣﻴﻜﺮوﻟﻴﺘﺮ 0/5
  ازﻫﺮ ﻳﻚ از آﻏﺎزﮔﺮﻫﺎ،lomp 02 ،01mMﺑﺎﻏﻠﻈﺖ  PTNd
 و ﻳﻚ ﻣﻴﻜﺮوﻟﻴﺘﺮ از esaremylop qaTآﻧﺰﻳﻢ ﻳﻚ واﺣﺪ 
   ژﻧــﻮﻣﻲ ﻛــﻪ ﺑــﺎ آب ﻣﻘﻄــﺮ دوﺑــﺎر ﺗﻘﻄﻴــﺮ ﺑــﻪ AND
  آﻏﺎزﮔﺮﻫـــﺎي . ﻣﻴﻜﺮوﻟﻴﺘـــﺮ رﺳـــﻴﺪ  52ﺣﺠـــﻢ ﻧﻬـــﺎﻳﻲ 
 ﻛﻪ ﺟﻬـﺖ واﻛـﻨﺶ 7 ogiloاﻓﺰار  ﻃﺮاﺣﻲ ﺷﺪه ﺗﻮﺳﻂ ﻧﺮم
  ﻪ ﺷـــﺎﻣﻞ ﺗـــﻮاﻟﻲ  ﻣـــﻮرد اﺳـــﺘﻔﺎده ﻗـــﺮار ﮔﺮﻓﺘــ ـRCP
 ﺟﻬــــﺖ 3-ACGGCTTCTATATTCTTTCGCT-5
  آﻏــــــــــــــﺎزﮔﺮ ﭘﻴــــــــــــــﺸﺮو و ﺗــــــــــــــﻮاﻟﻲ 
 ﺟﻬــﺖ 3-GCCGTCGTAAGTAATGCTGTTG-5
  .ﺑﺎﺷﺪ آﻏﺎزﮔﺮ ﻣﻌﻜﻮس ﻣﻲ
 ﺑﺮ روي RCP ﻓﻮق ﻣﺤﺼﻮل ﺗﻜﺜﻴﺮ ﻗﻄﻌﻪ ﺑﻌﺪ از اﻧﺠﺎم 
ﻣﺸﺎﻫﺪه ﮔﺮدﻳـﺪ و ﺑﻌـﺪ از اﻃﻤﻴﻨـﺎن  درﺻﺪ 1/5ژل آﮔﺎرز 
ﺑـﺮاي ﻫـﺮ از ﺗﻜﺜﻴﺮ ﻗﻄﻌﻪ ﻣﻮرد ﻧﻈﺮ ﺗﻮاﻟﻲ ﻳﺎﺑﻲ ﻗﻄﻌﻪ ﻓـﻮق 
 ﺗﻮﺳـﻂ دﺳـﺘﮕﺎه ﺗـﻮاﻟﻲ ﻳـﺎب اﺗﻮﻣﺎﺗﻴـﻚ اﻧﺠـﺎم ، ﻧﻤﻮﻧﻪ 02
 ،ﻫﺎي ﻣﻮرد ﺑﺮرﺳـﻲ  ﺳﭙﺲ ﺑﺮاي ﺗﻌﻴﻴﻦ ﮔﺮوه ﻧﻤﻮﻧﻪ .ﮔﺮﻓﺖ
ﻫـﺎي درﻳﺎﻓـﺖ ﺷـﺪه از  ﻣـﻮرد ﺑـﺎ ﻧﻤﻮﻧـﻪ يﻫـﺎ ﺗﻮاﻟﻲ ﻧﻤﻮﻧـﻪ 
 و ﺑ ــﺎ روش 5 ogiloاﻓ ــﺰار  ﺗﻮﺳ ــﻂ ﻧ ــﺮم IBCNﻣﻮﺳ ــﺴﻪ 
اﻓـﺰار   ﺳﭙﺲ ﺑﺎ ﻫﻤﻴﻦ ﻧﺮم؛ ﻫﻢ ردﻳﻒ ﮔﺮدﻳﺪﻧﺪW latsulc
  . ﺗﺮﺳﻴﻢ ﮔﺮدﻳﺪgninioj robhgienﻲ درﺧﺘﭽﻪ ﻓﻴﻠﻮژﻧ
  
ﻫﺎي ﻣﻮرد ﺑﺮرﺳـﻲ ﺑـﺎ روش ﺷﻨﺎﺳﺎﻳﻲ ﮔﺮوه ﻓﻴﻠﻮژﻧﻲ ﻧﻤﻮﻧﻪ 
  RCPﻣﻮﻟﺘﻲ ﭘﻠﻜﺲ 
 ﺟﻬﺖ ﻣﻘﺎﻳﺴﻪ روش اراﺋﻪ ﺷﺪه در اﻳﻦ ﺑﺮرﺳﻲ ﺑﺎ روش 
 ﻧﻤﻮﻧﻪ 02 ﺑﺮ اﺳﺎس ﻫﺎ ﺷﻨﺎﺳﺎﻳﻲ ﮔﺮوه ،RCPﻣﻮﻟﺘﻲ ﭘﻠﻜﺲ 
  اراﺋﻪ ﺷﺪه ﺗﻮﺳـﻂ RCPﻣﻮرد ﺑﺮرﺳﻲ ﺑﺎ روش ﻣﻮﻟﺘﻲ ﭘﻠﻜﺲ 
ﮔﺮﻫ ــﺎي زآﻏﺎ. (2)ن اﻧﺠــﺎم ﮔﺮﻓــﺖ و ﻫﻤﻜــﺎراtnomrelC
  ذﻛـﺮ 1در ﺟﺪول ﺷﻤﺎره ﺑﺮ اﺳﺎس ﻣﻘﺎﻟﻪ ﻣﺮﺟﻊ ﻣﻮرد اﺳﺘﻔﺎده 
  ﺷﺎﻣﻞ واﺳﺮﺷـﺖ RCP ﺑﺮﻧﺎﻣﻪ دﻣﺎﻳﻲ واﻛﻨﺶ .ﮔﺮدﻳﺪه اﺳﺖ 
  ﺛﺎﻧﻴـﻪ 03 ﺳـﻴﻜﻞ ﺷـﺎﻣﻞ 03 درﺟﻪ ﺳﭙﺲ 49 دﻗﻴﻘﻪ در 5اوﻟﻴﻪ 
  درﺟﻪ ﺟﻬـﺖ 55 ﺛﺎﻧﻴﻪ در 03 درﺟﻪ ﺟﻬﺖ واﺳﺮﺷﺖ، 49در 
درﺟـﻪ ﺟﻬـﺖ ﺗﻜﺜﻴـﺮ  27 ﺛﺎﻧﻴـﻪ در 03اﺗﺼﺎل آﻏﺎزﮔﺮﻫﺎ و 
 درﺟـﻪ ﻣـﻮرد 49 دﻗﻴﻘـﻪ دﻣـﺎي 7ﺳﭙﺲ ﺑﺮاي ﺗﻜﺜﻴﺮ ﻧﻬﺎﻳﻲ 
  .اﺳﺘﻔﺎده ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺖ
ﻣﻴﻜﺮوﻟﻴﺘـﺮ اﻧﺠـﺎم  52 در ﺣﺠﻢ ﻧﻬـﺎﻳﻲ RCPواﻛﻨﺶ 
، 01X ﻣﻴﻜﺮوﻟﻴﺘـﺮ ﺑـﺎﻓﺮ 2/5ﮔﺮﻓﺖ ﻛﻪ ﻫﺮ واﻛﻨﺶ ﺷـﺎﻣﻞ 
 0/5، 001mM  ﺑــ ــﺎ ﻏﻠﻈــ ــﺖ  2lCgMﻣﻴﻜﺮوﻟﻴﺘــ ــﺮ  0/5
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از ﻫﺮ ﻳﻚ lomp  02،01mMﺑﺎ ﻏﻠﻈﺖ  PTNdﻣﻴﻜﺮوﻟﻴﺘﺮ 
 و esaremylop qaT آﻧـﺰﻳﻢ  ﻳـﻚ واﺣـﺪ آﻏﺎزﮔﺮﻫـﺎ،از
ﺑـﺎر   ژﻧﻮﻣﻲ ﻛﻪ ﺑـﺎ آب ﻣﻘﻄـﺮ دو ANDﻳﻚ ﻣﻴﻜﺮوﻟﻴﺘﺮ از 
ﭘـﺲ از اﻧﺠـﺎم . ﻣﻴﻜﺮوﻟﻴﺘﺮ رﺳـﻴﺪ  52ﺗﻘﻄﻴﺮ ﺑﻪ ﺣﺠﻢ ﻧﻬﺎﻳﻲ 
آﮔـﺎرز ژل  ﺑﺮروي ﻫﺎي ﻣﻮرد ﺑﺮرﺳﻲ  ﻧﻤﻮﻧﻪ RCPواﻛﻨﺶ 
  . ﻣﻮرد ﺑﺮرﺳﻲ ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺖ1/5
  
  ﻳﺎﻓﺘﻪ ﻫﺎ
 IBCNﺴﻪ  ﻧﻤﻮﻧﻪ درﻳﺎﻓﺖ ﺷﺪه از ﻣﻮﺳ ـ06از ﺑﺮرﺳﻲ 
 ، ﻣﺠـﺎزي RCPﻮﻫﺎي ﺑﺎﻧـﺪﻳﻨﮓ در واﻛـﻨﺶ ﮕو ﺑﺮرﺳﻲ اﻟ 
 71، Aﻫـﺎ ﺑـﻪ ﮔـﺮوه   ﻋﺪد از ﻧﻤﻮﻧﻪ21ﻣﺸﺨﺺ ﮔﺮدﻳﺪ ﻛﻪ 
 ﻋـﺪد ﺑـﻪ 51 و 2B ﻋـﺪد ﺑـﻪ ﮔـﺮوه 61، 1Bﻋﺪد ﺑﻪ ﮔﺮوه 
در درﺧﺘﭽـﻪ (. 2ﺟـﺪول ﺷـﻤﺎره ) ﺗﻌﻠـﻖ دارﻧـﺪ Dﮔـﺮوه 
ﻫﺎي اﺷﺎره ﺷﺪه ﺑﻪ ﺧـﻮﺑﻲ ﻓﻴﻠﻮژﻧﺘﻴﻜﻲ رﺳﻢ ﺷﺪه ﻧﻴﺰ ﮔﺮوه 
 4  از  ﺑـﻪ ﻏﻴـﺮ .(1 ﺷـﻤﺎره ﺗـﺼﻮﻳﺮ  )ﻧـﺪ ا ﺷﺪهاز ﻫﻢ ﺗﻔﻜﻴﻚ 
 RCPﺑﻨـﺪي ﺣﺎﺻـﻞ از واﻛـﻨﺶ ﻫﺎ ﻛﻪ ﮔﺮوه ﻋﺪد از ﻧﻤﻮﻧﻪ 
ﺑﻨﺪي ﻓﻴﻠﻮژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺣﺎﺻﻞ از ﺑﺮرﺳﻲ ﺗﻮاﻟﻲ ﻣﺠﺎزي ﺑﺎ ﮔﺮوه 
ﻫـﺎ در ﻫـﺮ ﺑﺎﺷﺪ، ﺳﺎﻳﺮ ﻧﻤﻮﻧـﻪ ﻗﻄﻌﻪ ﭘﻠﻲ ﻣﻮرف ﻣﺘﻔﺎوت ﻣﻲ 
 .اﻧﺪﻫﺎي ﻳﻜﺴﺎن ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺘﻪ  درﮔﺮوه ،ﺑﻨﺪيدو روش ﮔﺮوه 
 ﻛـﻪ ﺟـﺰء Eﻜﻲ ﮔـﺮوه ﭼﻨـﻴﻦ در درﺧﺘﭽـﻪ ﻓﻴﻠـﻮژﻧﺘﻴ ﻫـﻢ
ﺑﺎﺷـﺪ  ﻣـﻲ iloC .Eﺗﺮ ﺷﻨﺎﺧﺘﻪ ﺷﺪه ﺑـﺎﻛﺘﺮي  ﻫﺎي ﻛﻢ ﮔﺮوه
ﻫـﺎﻳﻲ از ﻫﺎ ﺗﻔﻜﻴﻚ ﺷـﺪه اﺳـﺖ و ﻧﻤﻮﻧـﻪ ﻧﻴﺰ از ﺳﺎﻳﺮ ﮔﺮوه 
 D در ﮔـﺮوه RCPاﻳﻦ ﮔﺮوه ﻛﻪ ﺑﻪ اﺷﺘﺒﺎه ﺗﻮﺳﻂ واﻛﻨﺶ 
 Dﻫـﺎي ﮔـﺮوه  ﻪﻗﺮار داده ﺷـﺪه ﺑﻮدﻧـﺪ ﺑـﻪ ﺧـﻮﺑﻲ از ﻧﻤﻮﻧ ـ
ﻴﻜﻲ ﻫـﺎي ﻓﻴﻠـﻮژﻧﺘ اﻟﺒﺘـﻪ ﺳـﺎﻳﺮ ﮔـﺮوه . اﻧﺪﺗﻔﻜﻴﻚ ﮔﺮدﻳﺪه 
 اﻳﻦ درﺧﺘﭽﻪ از ﻳﻜـﺪﻳﮕﺮ ﺗﻔﻜﻴـﻚ   ﻧﻴﺰ در F و E، Cﻣﺎﻧﻨﺪ 
ﻫـﺎ ﻣﺎﻧﻨـﺪ ﺷـﺪت  ﮔﺮوهﻫﺎي اﻳﻦ اﻧﺪ اﻣﺎ ﺑﻪ دﻟﻴﻞ ﺷﺒﺎﻫﺖ  ﺷﺪه
 ﺟـﺰء اﻫﺎ ر اﺻﻠﻲ، آن ﻫﺎي ﺷﻨﺎﺧﺘﻪ ﺷﺪه زاﻳﻲ ﺑﺎ ﮔﺮوه  ﺑﻴﻤﺎري
 Fﻛﻪ ﮔـﺮوه ﻫﺎي اﺻﻠﻲ ﻣﺤﺴﻮب ﻧﻤﻮدﻳﻢ ﺑﻪ ﺻﻮرﺗﻲ  ﮔﺮوه
 ﻣﺤﺴﻮب 1B درﮔﺮوه اﺻﻠﻲ C وﮔﺮوه 2Bدرﮔﺮوه اﺻﻠﻲ 
ﺑﺎ ﺑﺮرﺳﻲ ﺗﻮاﻟﻲ ﻣﻮرد اﺳﺘﻔﺎده در اﻳـﻦ ﺗﺤﻘﻴـﻖ . اﻧﺪ ﮔﺮدﻳﺪه
 ﻣﺮﺑﻮﻃﻪ ﺑﻪ ژن  ﻣﺸﺨﺺ ﮔﺮدﻳﺪ ﻛﻪ ﺗﻮاﻟﻲ tsalbاﻓﺰار ﺑﺎ ﻧﺮم 
  ﺑـﺎ { )Brht( esanik eniresomoh} ﻫﻮﻣﻮﺳـﺮﻳﻦ ﻛﻴﻨـﺎز
  .ﺑﺎﺷﺪ  ﻣﻲ0/0 ﺑﺮاﺑﺮ eulav E
ﻫﺎي  و ﻧﻤﻮﻧﻪ  IBCNﺮﻓﺘﻪ ﺷﺪه از ﻣﻮﺳﺴﻪ ﮔﻫﺎي  ﻧﻤﻮﻧﻪ :2ﺟﺪول ﺷﻤﺎره 
  ﻣﻮرد ﺑﺮرﺳﻲ در اﻳﻦ ﺗﺤﻘﻴﻖ
  ﮔﺮوه  (ig)ﺷﻤﺎره   دﻳﻒر ژن ﻫﺎ
  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﻨﻔﻲ A 502877545 1 psT ajY  uhC
  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﻨﻔﻲ A 383101383  2
  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﻨﻔﻲ A 378033953  3
  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﻨﻔﻲ A 796431513  4
  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﻨﻔﻲ A 427958832  5
  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﻨﻔﻲ A 894788961  6
  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﻨﻔﻲ A 47247658  7
  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﻨﻔﻲ A 604998832  8
  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﻨﻔﻲ A 321674883  9
  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﻨﻔﻲ A 47247658  01
  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﻨﻔﻲ A 130093383  11
  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﻨﻔﻲ A 225848313  21
  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﻨﻔﻲ 1B 901241692  31
  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﻨﻔﻲ 1B 683757752  41
  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﻨﻔﻲ 1B 220279352  51
  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﻨﻔﻲ 1B 741560751  61
  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﻨﻔﻲ 1B 321061452  71
  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﻨﻔﻲ 1B 802053812  81
  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﻨﻔﻲ 1B 787002445  91
  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﻨﻔﻲ 1B 624304383  02
  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﻨﻔﻲ 1B 622950513  12
  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﻨﻔﻲ 1B 905267752  22
  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﻨﻔﻲ 1B 353953812  32
  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﻨﻔﻲ 1B 147670751  42
  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﻨﻔﻲ 1B 054019902  52
  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﻨﻔﻲ 1B 117451751  62
  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﻨﻔﻲ 1B 191719902  72
  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﻨﻔﻲ 1B 674396812  82
  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﻨﻔﻲ 1B 161584512  92
  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﺜﺒﺖ 2B 508143011  03
  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﺜﺒﺖ 2B 012771182  13
  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﺜﺒﺖ 2B 123324553  23
  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﺜﺒﺖ 2B 104814553  33
  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﺜﺒﺖ 2B 448155703  43
  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﺜﺒﺖ 2B 814984492  53
  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﺜﺒﺖ 2B 807363812  63
  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﺜﺒﺖ 2B 459043445  73
  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﺜﺒﺖ 2B 914115511  83
  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﺜﺒﺖ 2B 92607019  93
  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﺜﺒﺖ 2B 332362512  04
  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﺜﺒﺖ 2B 506449213  14
  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﺜﺒﺖ 2B 251637943  24
  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﺜﺒﺖ 2B 504863812  34
  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﺜﺒﺖ 2B 292715071  44
  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﺜﺒﺖ D 853034812  54
  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﺜﺒﺖ D 312007903  64
  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﺜﺒﺖ D 268157752  74
  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﻨﻔﻲ  ﺜﺒﺖﻣ D 162307812  84
  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﺜﺒﺖ D 977919482  94
  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﺜﺒﺖ D 233143233  05
  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﺜﺒﺖ D 710497683  15
  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﺜﺒﺖ D 829653473  25
  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﺜﺒﺖ D 796067092  35
  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﺜﺒﺖ D 807363812  45
  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﺜﺒﺖ D 390751902  55
  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﺜﺒﺖ D 10381174  65
  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﺜﺒﺖ D 58548365  75
  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﺜﺒﺖ D 10381174  85
  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﺜﺒﺖ D 631197452  95
  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﺜﺒﺖ D 396593902  06
  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﻨﻔﻲ A  ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺣﺎﺿﺮ  16
  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﻨﻔﻲ A  ﺣﺎﺿﺮ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ  26
  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﻨﻔﻲ A  ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺣﺎﺿﺮ  36
  ﻔﻲﻣﻨ  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﻨﻔﻲ A  ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺣﺎﺿﺮ  46
  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﻨﻔﻲ A  ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺣﺎﺿﺮ  56
  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﻨﻔﻲ A  ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺣﺎﺿﺮ  66
  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﻨﻔﻲ A  ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺣﺎﺿﺮ  76
  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﻨﻔﻲ A  ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺣﺎﺿﺮ  86
  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﻨﻔﻲ A  ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺣﺎﺿﺮ  96
  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﻨﻔﻲ 1B  ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺣﺎﺿﺮ  07
  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﺜﺒﺖ D  ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺣﺎﺿﺮ 17
  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﻨﻔﻲ  ﺖﻣﺜﺒ D  ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺣﺎﺿﺮ  27
  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﺜﺒﺖ D  ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺣﺎﺿﺮ  37
  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﻨﻔﻲ 1B  ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺣﺎﺿﺮ  47
  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﻨﻔﻲ 1B  ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺣﺎﺿﺮ  57
  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﺜﺒﺖ 2B  ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺣﺎﺿﺮ  67
  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﺜﺒﺖ 2B  ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺣﺎﺿﺮ  77
  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﻨﻔﻲ  ﻣﻨﻔﻲ 1B  ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺣﺎﺿﺮ  87
  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﺜﺒﺖ 2B  ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺣﺎﺿﺮ  97
  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﺜﺒﺖ  ﻣﺜﺒﺖ 2B  ﻟﻌﻪ ﺣﺎﺿﺮﻣﻄﺎ  08
  
ﺷﻤﺎره اﺧﺘﺼﺎﺻﻲ ﻫﺮ ﻧﻤﻮﻧﻪ در ﭘﺎﻳﮕﺎه اﻃﻼﻋـﺎﺗﻲ : ﺷﻤﺎره اﺧﺘﺼﺎص ﻳﺎﻓﺘﻪ ﺑﻪ ﻫﺮ ﻧﻤﻮﻧﻪ، ﺳﺘﻮن دوم : ﺳﺘﻮن اول 
  2C.4EpsT و Aajy، Auhcﻧﺘﺎﻳﺞ ﺣﺎﺻﻞ از ﺗﻜﺜﻴﺮ ژن ﻫﺎي : 5 ﺗﺎ 4، ﺳﺘﻮن (ig)ﻣﻮﺳﺴﻪ 
 
   و ﻫﻤﻜﺎرانﻓﺎﻃﻤﻪ ﻋﺰﻳﺰي     
  




  .Brht رﺳﻢ ﺷﺪه ﺑﺮ اﺳﺎس ﺗﻮاﻟﻲ ژن jnدرﺧﺘﭽﻪ  :1 ﺷﻤﺎره ﺗﺼﻮﻳﺮ
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 iloC .E ﻧﻤﻮﻧـﻪ ﺑـﺎﻛﺘﺮي 02ﺑﻨﺪي  در اﻳﻦ ﺑﺮرﺳﻲ ﮔﺮوه
 و رﺳـﻢ درﺧﺘﭽـﻪ RCPﺑﻨﺪي ﺗﻮﺳﻂ ﻧﻴﺰ ﺑﺎ دو روش ﮔﺮوه 
اﻟﮕـﻮي ﺑﺎﻧـﺪﻳﻨﮓ . ﻓﻴﻠﻮژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻣﻮرد ﺑﺮرﺳﻲ ﻗﺮار ﮔﺮﻓـﺖ 
 ﻗﺎﺑـﻞ 2 ﺷـﻤﺎره ﺗﺼﻮﻳﺮ در RCP ﻧﻤﻮﻧﻪ در واﻛﻨﺶ 02اﻳﻦ 
 ﻋـﺪد از 9 RCPﺑﺎﺷـﺪ ﻛـﻪ ﺑﺮاﺳـﺎس واﻛـﻨﺶ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﻣﻲ 
 ، 2Bﻫﺎ ﺑﻪ ﮔـﺮوه  ﻋﺪد از ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺎرﭼﻬ ،Aﻫﺎ ﺑﻪ ﮔﺮوه  ﻧﻤﻮﻧﻪ
 . ﺗﻌﻠـﻖ داﺷـﻨﺪ D و ﺳﻪ ﻋﺪد ﺑﻪ ﮔﺮوه 1Bﭼﻬﺎر ﻋﺪد ﺑﻪ ﮔﺮوه 
ﺑﻨـﺪي ﭘﺲ از ﺗﻌﻴﻴﻦ ﺗﻮاﻟﻲ و رﺳﻢ درﺧﺘﭽـﻪ ﺗﻮﺳـﻂ ﮔـﺮوه 
  .ﺑﺎﺷﺪ ﻫﺎ در ﻫﺮ دو روش ﻣﺸﺎﺑﻪ ﻳﻜﺪﻳﮕﺮ ﻣﻲ اﻳﻦ ﻧﻤﻮﻧﻪ
 RCPﭘﻠﻜـﺲ  وﺳﻴﻠﻪ روش ﻣﻮﻟﺘﻲﻪ ﮔﺮوه ﺗﻌﻴﻴﻦ ﺷﺪه ﺑ 
  ﻧﻤﻮﻧﻪ 02 ) اﺳﺖ ﻗﺒﻞ از ﺷﻤﺎره دﺳﺘﺮﺳﻲ ﻫﺮ ﻧﻤﻮﻧﻪ ذﻛﺮ ﺷﺪه 
ﮔﺮﻓﺘﻪ ﺷﺪه از ﺑﺎﻧﻚ ﺟﻬﺎﻧﻲ ﻫﺎي و ﺗﻮاﻟﻲ ﺗﻌﻴﻴﻦ ﺗﻮاﻟﻲ ﺷﺪه 
 ﺑﻪ ﺻﻮرت ﻳـﻚ درﺧﭽـﻪ ﺷﺪن NGILAITLUM ﺑﻌﺪ از




دورش ﻣﺨﺘﻠــﻒ ﺑــﺮاي ﺗﻌﻴــﻴﻦ در اﻳــﻦ ﺑﺮرﺳــﻲ از 
 .ﻫﺎي ﺑـﺎﻛﺘﺮي اﺷﺮﺷـﻴﺎﻛﻠﻲ اﺳـﺘﻔﺎده ﮔﺮدﻳـﺪه اﺳـﺖ  ﮔﺮوه
ﺑﺎﺷﺪ در ﺳـﺎل  ه ﻣﻲروش اول ﻛﻪ روش ﻣﺮﺳﻮم ﺗﻌﻴﻴﻦ ﮔﺮو 
ﺑـﺮ ﻛـﻪ  و ﻫﻤﻜﺎران اراﺋﻪ ﮔﺮدﻳﺪ tnomrelC ﺗﻮﺳﻂ 0002
زﻣـﺎن ﺳـﻪ ﻗﻄﻌـﻪ ژﻧـﻮﻣﻲ در ﻳـﻚ واﻛـﻨﺶ  ﭘﺎﻳﻪ ﺗﻜﺜﻴﺮ ﻫﻢ 
ﺑﺎﺷـﺪ و روش دوم ﮔـﺮوه ﺑﻨـﺪي  ﻣـﻲ RCPﭘﻠﻜـﺲ  ﻣﻮﻟﺘﻲ
 Brhtﻣـﻮرف از ژن اي ﭘﻠـﻲ ﺑﺮاﺳﺎس اﺧﺘﻼف در ﺗﻮاﻟﻲ ﻗﻄﻌﻪ 
ﻛﻪ ﺗﻜﺜﻴﺮ ﺳـﻪ ﻗﻄﻌـﻪ در روش اول ﺑﻪ دﻟﻴﻞ اﻳﻦ . (2)ﺑﺎﺷﺪ ﻣﻲ
زﻣﺎن ﺻﻮرت ﺑﮕﻴﺮد ﻳـﺎﻓﺘﻦ ﻏﻠﻈـﺖ ﺑﻬﻴﻨـﻪ ﻣـﻮاد و  ﺎﻳﺪ ﻫﻢ ﺑ
 .ﺑﺎﺷﺪﭼﻨﻴﻦ دﻣﺎي ﻣﻨﺎﺳﺐ در ﻫﺮ ازﻣﺎﻳﺸﮕﺎه زﻣﺎن ﺑﺮ ﻣﻲ  ﻫﻢ
 ﺑﻪ دﻟﻴﻞ وﺟﻮد رﻗﺎﺑﺖ ﺑﻴﻦ ﭘﺮاﻳﻤﺮﻫﺎ ﺑـﺮاي اﺗـﺼﺎل از ﻃﺮﻓﻲ 
 و وﺟـﻮد اﺧـﺘﻼف در دﻣﺎﻫـﺎي اﺗـﺼﺎل ANDﺑـﻪ ﺗـﻮاﻟﻲ 
ﻫـﺎ ﺗﻜﺜﻴـﺮ ﻫـﺎ ﺑﺮﺧـﻲ از ژن ﻣﻤﻜﻦ اﺳﺖ در ﺑﺮﺧﻲ از ﻧﻤﻮﻧﻪ 
ﺒﺐ ﺑﺮوز ﺧﻄﺎ در ﺗﺸﺨﻴﺺ ﮔﺮوه ﺻـﺤﻴﺢ  و ﺳ (62)ﻧﮕﺮدﻧﺪ
 اﻣﺎ در روش ﺗﻌﻴﻴﻦ ﺗﻮاﻟﻲ ﺑﻪ دﻟﻴﻞ ﺗﻜﺜﻴـﺮ ﻳـﻪ ﻗﻄﻌـﻪ .ﮔﺮدﻧﺪ
 اﻳـﻦ ﻣـﺸﻜﻞ ﻋـﺪم ،ﻣﻨﺤﺼﺮ ﺑﻪ ﻓﺮد ﺑﺎ دﻣﺎي اﺗـﺼﺎل ﻣﻌﻠـﻮم 
از دﻳﮕـﺮ ﻣـﺸﮕﻼت ﮔـﺮوه اول . ﺗﻜﺜﻴﺮ ﻗﻄﻌﻪ وﺟﻮد ﻧـﺪارد 
 از ﻳﻜ ــﺪﻳﮕﺮ D و ﮔ ــﺮوه Eﻧ ــﺎﺗﻮاﻧﻲ در ﺗﻔﻜﻴ ــﻚ ﮔ ــﺮوه 
 ﻞ دارا ﺑـﻮدن اﻟﮕـﻮي ﻫﺎ ﺑﻪ دﻟﻴ ﺑﺎﺷﺪ ﻛﻪ ﻫﺮ دوي اﻳﻦ ﮔﺮوه  ﻣﻲ
 اﻣـﺎ (72)ﺷﻮﻧﺪﺑﺎﻧﺪي ﻳﻜﺴﺎن ﺟﺰه ﻳﻚ ﮔﺮوه ﻣﺤﺼﻮب ﻣﻲ 
ﻣـﻮرف ﺑـﻮدن ﻗﻄﻌـﻪ در روش ﺗﻌﻴﻴﻦ ﺗـﻮاﻟﻲ ﺑـﻪ دﻟﻴـﻞ ﭘﻠـﻲ 
 ﺑ ــﻪ ﺧــﻮﺑﻲ از ﻳﻜــﺪﻳﮕﺮ D و Eﻫ ــﺎي ﺗﻜﺜﻴ ــﺮ ﺷــﺪه ﮔــﺮوه 
اﺷـﻜﺎل دﻳﮕـﺮ روش اول در ﻧﺒـﻮد . ﮔﺮدﻧـﺪ ﺗﻔﻜﻴـﻚ ﻣـﻲ
ﺑﺎﺷﺪ ﻛﻪ اﻣﻜﺎن دارد ﻳﻚ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑـﻪ دﻟﻴـﻞ ﻛﻨﺘﺮل ﻣﺜﺒﺖ ﻣﻲ 
 ﻳﺎ اﺷﺘﺒﺎﻫﺎت ﺳﻬﻮي ﻫـﻴﭻ RCPﻣﺮاﺣﻞ ﮔﺬاﺷﺘﻦ اﺷﺘﺒﺎه در 
 ﺑـﻪ  ﻧﻤﻮﻧـﻪ ﺷـﻮد اﻳـﻦ  ﻛﻪ ﺳـﺒﺐ ﻣـﻲ (82)ﺑﺎﻧﺪي ﻧﺸﺎن ﻧﺪﻫﺪ 
 اﻣﺎ در روش ﺗﻌﻴﻴﻦ ﺗﻮاﻟﻲ ﺑﻪ ؛ ﻗﺮار ﮔﻴﺮد Aاﺷﺘﺒﺎه در ﮔﺮوه 
و ﺳﭙﺲ ﺗﻌﻴﻴﻦ ﮔﻴﺮد ﻛﻪ ﺗﻜﺜﻴﺮ ﺑﺎﻳﺪ ﺣﺘﻤﺎ ﺻﻮرت  دﻟﻴﻞ اﻳﻦ 
  .ﺷﻮد ﺗﻮاﻟﻲ ﮔﺮدد از ﺑﺮوز اﻳﻦ ﮔﻮﻧﻪ ﺧﻄﺎﻫﺎ ﺟﻠﻮﮔﻴﺮي ﻣﻲ
ﻫـﺎي ﮔﺮﻓﺘـﻪ ﺷـﺪه از ﭘﺎﻳﮕـﺎه  ﻤﻮﻧﻪﺑﺮاي ﺗﻌﻴﻴﻦ ﮔﺮوه ﻧ 
 ﮔﺮﻓﺖ  ﻣﺠﺎزي اﻧﺠﺎمRCP ازﺗﻜﻨﻴﻚ IBCNاي ﻣﻮﺳﺴﻪ  داده
 ﺑﻨـﺪي  ﮔـﺮوه Brhtﻛﻪ ﺑﻌﺪ از رﺳﻢ درﺧﺘﭽﻪ ﺗﻮﺳﻂ ﻗﻄﻌﻪ ژن 
دو روش  ﻫـﺎ در ﻫـﺮ  ﻋﺪد از آن 4ﻫﺎ ﺑﻪ ﻏﻴﺮ از ﺗﻤﺎﻣﻲ ﻧﻤﻮﻧﻪ 
دﻫﻨﺪه ﺻـﺤﺖ اﺳـﺘﻔﺎده از ﺗـﻮاﻟﻲ ژن ﻳﻜﺴﺎن ﺑﻮد ﻛﻪ ﻧﺸﺎن 
اﻟﺒﺘـﻪ . ﺑﺎﺷـﺪ   ﻣﻲiloc .Eي ﻫﺎي ﺑﺎﻛﺘﺮ ه  در ﺗﻌﻴﻴﻦ ﮔﺮوBrht




   ﻛﻨﺘﺮل ﻣﻨﻔﻲN، ﻟﺪر L:. ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻣﻮرد ﺑﺮرﺳﻲ01اﻟﮕﻮي ﺣﺎﺻﻞ از واﻛﻨﺶ در  :2  ﺷﻤﺎرهﺗﺼﻮﻳﺮ
 
   و ﻫﻤﻜﺎرانﻓﺎﻃﻤﻪ ﻋﺰﻳﺰي     
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 ﭘﮋوﻫﺸﻲ
ﻫﺎي ﻣﺨﺘﻠﻒ ﺑـﺎﻛﺘﺮي ﻣﻨﺎﺳـﺐ  ﺟﻬﺖ ﺗﻔﻜﻴﻚ ﮔﺮوه Brht
 ﺗﻌﻴﻴﻦ ﺗﻮاﻟﻲ ﺟﻬـﺖ واﺳﺘﻔﺎده ﻧﺘﺎﻳﺞ ﺣﺎﺻﻞ از اﻳﻦ ﺑﺎﺷﺪ  ﻣﻲ
 ﻫـﺎي دﻳﮕـﺮ و ﺑﺮرﺳﻲ رواﺑﻂ ﻓﻴﻠﻮژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻧﻴﺎزﻣﻨـﺪ ﺑﺮرﺳـﻲ 
اي  ﻧﻤﻮﻧﻪ 4. ﺑﺎﺷﺪﻳﺎﺑﻲ ﻧﻮاﺣﻲ دﻳﮕﺮ ﻧﻴﺰ ﻣﻲ  ﻲﻟاﺳﺘﻔﺎده از ﺗﻮا 
 ﻫـﺎي ﺪ ﺷﺎﻣﻞ ﻧﻤﻮﻧـﻪ ﻨﺑﺎﺷﻛﻪ در دو روش داراي اﺧﺘﻼف ﻣﻲ 
ﺷـﻤﺎره ، ﻧﻤﻮﻧﻪ 130093383 ﺑﺎ ﺷﻤﺎره دﺳﺘﺮﺳﻲ 11ﺷﻤﺎره 
 ﺑـﺎ 92ﺷـﻤﺎره ، ﻧﻤﻮﻧﻪ 225848313 ﺑﺎ ﺷﻤﺎره دﺳﺘﺮﺳﻲ 21
 ﺑﺎ ﺷﻤﺎره 54ﺷﻤﺎره  و ﻧﻤﻮﻧﻪ 161584512ه دﺳﺘﺮﺳﻲ ﺷﻤﺎر
 21 و 11 هﻫﺎي ﺷﻤﺎر  ﻧﻤﻮﻧﻪ. ﺑﺎﺷﻨﺪ ﻣﻲ 853034812دﺳﺘﺮﺳﻲ 
 ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺘﻨﺪ وﻟﻲ A درﮔﺮوه RCPﺑﻨﺪي ﺑﺎ روش  ﮔﺮوهدر
اﻧـﺪ، ﮔﺮﻓﺘـﻪ   ﻗـﺮار 1Bدر درﺧﺘﭽﻪ رﺳﻢ ﮔﺮدﻳﺪه درﮔـﺮوه 
 2C4EpsT ﺗﻜﺜﻴـﺮ ژن ،RCPﺗﻔﺎوت اﻳﻦ ﮔـﺮوه در روش 
 07 از آن ﺟـﺎﻳﻲ ﻛـﻪ ﺑـﻴﺶ ازﺑﺎﺷـﺪ و   ﻣـﻲ1Bدر ﮔـﺮوه 
 را ﻧﻴﺰ دارا ﻣﻲ ﺑﺎﺷـﻨﺪ AajY ژن Aﻫﺎي ﮔﺮوه  ﺳﻮﻳﻪ درﺻﺪ
 2C4EpsTﺗﻮان ﺑﻪ اﻳﻦ ﻧﺘﻴﺠﻪ رﺳﻴﺪ ﻛﻪ ﻋﺪم ﺗﻜﺜﻴـﺮ ژن  ﻣﻲ
ﺑﻪ دﻻﻳﻠﻲ ﻣﺎﻧﻨﺪ از دﺳﺖ رﻓﺘﻦ ﺟﺎﻳﮕﺎه اﺗـﺼﺎل آﻏﺎزﮔﺮﻫـﺎ 
ﺑﺎﺷـﺪ ﻛـﻪ ﻣـﻲ اي و ﻳﺎ ﻧـﻮﺗﺮﻛﻴﺒﻲ ﻫﺎي ﻧﻘﻄﻪ ﺑﻪ دﻟﻴﻞ ﺟﻬﺶ 
 در ﮔـﺮوه RCPش ﺳﺒﺐ ﺷﺪه اﻳﻦ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑـﻪ اﺷـﺘﺒﺎه در رو 
 در RCP در روش ﻣﺒﺘﻨـﻲ ﺑـﺮ 92ﻧﻤﻮﻧـﻪ .  ﻗـﺮار ﺑﮕﻴـﺮد1B
 ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺘﻪ وﻟﻲ در روش ﺗﻌﻴﻴﻦ ﺗﻮاﻟﻲ در ﮔﺮوه 1Bﮔﺮوه 
رﺳـﺪ ﻋـﺪم ﺗﻜﺜﻴـﺮ ژن ﻛﻪ ﺑﻪ ﻧﻈﺮ ﻣﻲ اﺳﺖ  ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺘﻪ 2B
 ﺑﻪ دﻻﻳﻞ ذﻛﺮ ﺷﺪه ﺳﺒﺐ ﮔﺮدﻳﺪه ﺗﺎ اﻳﻦ ﻧﻤﻮﻧـﻪ ﺑـﻪ AuhC
 54 ﻧﻤﻮﻧـﻪ ﺑﻌـﺪي ﻧﻤﻮﻧـﻪ . ﻗـﺮار ﺑﮕﻴـﺮد 1Bاﺷﺘﺒﺎه در ﮔﺮوه 
  ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺘـﻪ D  درﮔﺮوهRCPﺑﺎﺷﺪ ﻛﻪ در روش ﻣﺒﺘﻨﻲ ﺑﺮ  ﻣﻲ
  در. اﺳـﺖ ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺘﻪ2B اﻣﺎ در روش ﺗﻌﻴﻴﻦ ﺗﻮاﻟﻲ در ﮔﺮوه 
 AajYﺪ ﻋـﺪم ﺗﻜﺜﻴـﺮ ژن ﺳرﻣﻮرد اﻳﻦ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻧﻴﺰ ﺑﻪ ﻧﻈﺮ ﻣﻲ 
  . ﻗﺮار ﺑﮕﻴﺮدDﺳﺒﺐ ﺷﺪه ﺗﺎ اﻳﻦ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﻪ اﺷﺘﺒﺎه در ﮔﺮوه 
ﺑﻨـﺪي  هﻫﺎي اﻧـﺪﻛﻲ در ﺟﻬـﺖ ﮔـﺮو ﺗﺎ ﻛﻨﻮن ﺑﺮرﺳﻲ 
 ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ﺗﻌﻴﻴﻦ ﺗﻮاﻟﻲ ﺻﻮرت ﮔﺮﻓﺘـﻪ iloC .Eﺮي ﺑﺎﻛﺘ
ﻫ ــﺎي  ﺑ ــﺎﻛﺘﺮيﺑ ــﺮاي ﺗﻔﻜﻴ ــﻚ  ﺑ ــﻪ ﻋﻨ ــﻮان ﻣﺜ ــﺎل .اﺳ ــﺖ
 از iloc aihcirehcsEو ﺑﺎﻛﺘﺮي  allegihS ,allenomlaS
 ﻛـﻪ در اﻳـﻦ ﺷـﺪه اﺳـﺖ اﺳـﺘﻔﺎده Brygﺗﻌﻴـﻴﻦ ﺗـﻮاﻟﻲ ژن 
روش ﺑﺎ وﺟﻮد ﺗﻌﻴﻴﻦ رواﺑﻂ ﻓﻴﻠﻮژﻧﺘﻴﻜﻲ اﻳﻦ ﺳﻪ ﺑـﺎﻛﺘﺮي، 
 از ﻳﻜـﺪﻳﮕﺮ iloC .Eﺑﺎﻛﺘﺮي ﻫﺎي ﻣﺨﺘﻠﻒ  ﺗﻔﻜﻴﻚ ﮔﺮوه
ﻫ ــﺎي   ﺑ ــﺎ ﺑﺮرﺳ ــﻲﺑ ــﺎ اﻳ ــﻦ ﺣــﺎل . (92)اﻧﺠــﺎم ﻧ ــﺸﺪه اﺳــﺖ 
 را ﺟﻬﺖ ﺗﻌﻴﻴﻦ ﺑﺮﺧـﻲ  ANRr S32-S61 ﻧﺎﺣﻴﻪ ،ﻓﻴﻠﻮژﻧﺘﻴﻜﻲ
 .(03)ﻧـﺪ ا ه ﻣﻨﺎﺳﺐ ﻣﻌﺮﻓﻲ ﻧﻤﻮدiloC .Eﻫﺎي ﺑﺎﻛﺘﺮي  ﮔﺮوه
ﺗﺮ ﺟﻬﺖ ﺑﺮرﺳﻲ رواﺑﻂ ﻓﻴﻠـﻮژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻛﻪ از اﻳﻦ روش ﺑﻴﺶ 
 1102ر ﺳﺎل د. ﮔﺮددﻫﺎي ﻣﺨﺘﻠﻒ اﺳﺘﻔﺎده ﻣﻲ ﺑﻴﻦ ﺑﺎﻛﺘﺮي 
 ﺗﻌﻴﻴﻦ ﺗﻮاﻟﻲ ﭼﻨﺪﻳﻦ ژن ﻣﺨﺘﻠـﻒ را شو ﻫﻤﻜﺎرsmiS ﻧﻴﺰ 
 iloC .Eﻫـﺎي ﺑـﺎﻛﺘﺮي ﺑﻨـﺪي ﺳـﻮﻳﻪ ﺟﻬـﺖ ﺑﺮﺳـﻲ ﮔـﺮوه 
ﭘﻴﺸﻨﻬﺎد ﻛﺮدﻧﺪ ﻛﻪ ﺑﺮرﺳﻲ ﭼﻨﺪﻳﻦ ژن ﻣﺨﺘﻠﻒ زﻣﺎن ﺑـﺮ و 
. (82)ﺑﺎﺷﺪﭘﻠﻲ ﻣﻮرف ﻣﻲ ﻫﺰﻳﻨﻪ ﺑﺮﺗﺮ از ﺑﺮرﺳﻲ ﻳﻚ ﺗﻮاﻟﻲ 
 و ﻫﻤﻜـﺎران ﺑـﺎ اﺳـﺘﻔﺎده از tnomrelC ﻧﻴـﺰ 3102در ﺳﺎل 
ﭼﻨـ ــﻴﻦ روش   ﻫـ ــﻢ ﻗﻄﻌـ ــﻪ ﻣﺨﺘﻠـــﻒ و31ﻳـ ــﺎﺑﻲ ﺗـ ــﻮاﻟﻲ 
ﻫـﺎي ﻣﺨﺘﻠـﻒ  اﻗﺪام ﺑﻪ ﺷﻨﺎﺳﺎﻳﻲ ﮔﺮوه RCPﭘﻠﻜﺲ  ﻣﻮﻟﺘﻲ
 در ﺑﺮﺧـﻲ از ﻛـﻪ از ﻳﻜـﺪﻳﮕﺮ ﻧﻤﻮدﻧـﺪ iloC .E ﺑـﺎﻛﺘﺮي
 .(2)ﻫﺎ ﺑﻴﻦ دو روش ﺷﻨﺎﺳﺎﻳﻲ اﺧﺘﻼف وﺟﻮد داﺷﺖ  ﻧﻤﻮﻧﻪ
 و reivilO ﺗﻮﺳـﻂ 4102در ﺑﺮرﺳﻲ دﻳﮕﺮي ﻛﻪ در ﺳـﺎل 
ﻫـﺎي   ﺗﻜﺜﻴﺮ آﻟﻞﻫﻤﻜﺎران اﻧﺠﺎم ﮔﺮﻓﺖ ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از روش 
 زﻳﺮ ﮔـﺮوه از ﮔـﺮوه 9 ﺗﻮاﻧﺴﺘﻨﺪ RCPاﺧﺼﺎﺻﻲ ﺑﻪ وﺳﻴﻠﻪ 
در  . (13) را از ﻫـﻢ ﺗﻔﻜﻴـﻚ ﻧﻤﺎﻳﻨـﺪ iloC .E ﺑـﺎﻛﺘﺮي 2B
ﻫـﺎي  ﺗﻮاﻧـﺴﺘﻪ زﻳﺮﮔـﺮوه Brhtﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺣﺎﺿﺮ ﻧﻴﺰ ﺗﻮاﻟﻲ ژن 
اﻳﻦ ﮔﺮوه را از ﻳﻜﺪﻳﮕﺮ ﺗﻔﻜﻴـﻚ ﻧﻤﺎﻳـﺪ و ﻋـﻼوه ﺑـﺮ آن 
  .ﻫﺎ را ﻧﻴﺰ از ﻫﻢ ﺗﻔﻜﻴﻚ ﻧﻤﺎﻳﺪ ﺳﺎﻳﺮ ﮔﺮوه
ﺑﺎﺷـﺪ   ﻧﺒﻮد ﻛﻨﺘﺮل ﻣﺜﺒﺖ ﻣﻲRCP ﻧﻘﺎﻳﺺ روشﻳﻜﻲ از 
ﺑﻨـﺪي ﻫـﺎ را ﮔـﺮوه  ﻧﻤﻮﻧـﻪ RCPو در ﻣﻘﺎﻻﺗﻲ ﻛﻪ ﺑﻪ روش 
اﻧﺪ؛ ﻛﻪ اﻳﻦ ﻣﻮرد اي ﻧﻜﺮده اﻧﺪ ﺑﻪ ﻛﻨﺘﺮل ﻣﺜﺒﺖ اﺷﺎره  ﻛﺮده
ﻫﺎي ﻣﻄﺎﻟﻌـﻪ ﺣﺎﺿـﺮ ﺑﺎﺷـﺪ؛ ﺑـﺎ اﻳـﻦ ﺗﻮاﻧﺪ از ﻣﺤﺪودﻳﺖ  ﻣﻲ
ﺣﺎل در اﻳﻦ ﺗﺤﻘﻴﻖ ﺑﻪ دﻟﻴﻞ ﻣﻨﻄﺒﻖ ﺑﻮدن اﻟﮕﻮﻫـﺎي ﺑﺎﻧـﺪﻫﺎ 
ﻫـﺎ، ﻧﻴـﺎزي ﻳﺎﺑﻲ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﭼﻨﻴﻦ ﺗﻮاﻟﻲ ﻧﻲ و ﻫﻢ ﺑﺎ اﻟﮕﻮﻫﺎي ﺟﻬﺎ 
ﭼﻨﻴﻦ زﻣﺎن ﺑﺮ ﺑﻮدن و ﻫﺰﻳﻨـﻪ  ﻫﻢ. ﺑﺎﺷﺪﺑﻪ ﻛﻨﺘﺮل ﻣﺜﺒﺖ ﻧﻤﻲ 
ﻫـﺎي ﻣﻄﺎﻟﻌـﻪ ﺑﺮ ﺑـﻮدن روش ﺗﻌﻴـﻴﻦ ﺗـﻮاﻟﻲ از ﻣﺤـﺪودﻳﺖ 
ﺣﺎﺿـﺮ اﺳـﺖ وﻟـﻲ ذﻛـﺮ اﻳـﻦ ﻧﻜﺘـﻪ ﺿـﺮوري اﺳـﺖ ﻛـﻪ 
ﺑﺎﺷﻨﺪ ﺳﺮﻋﺖ درﺣﺎل ﺑﻬﺒﻮد ﻣﻲ ﻫﺎي ﺗﻌﻴﻴﻦ ﺗﻮاﻟﻲ ﺑﻪ  ﺗﻜﻨﻴﻚ
اﻧ ــﻲ در ﺣ ــﺎل ﺑﺮرﺳــﻲ ﻫ ــﺎي ﺑ ــﻴﻦ اﻟﻤﻠﻠ ــﻲ ﻓﺮاو  و ﻣﻮﺳ ــﺴﻪ
 ﺗـﺮ ﻧﻤـﻮدن ﻳﺎﺑﻲ ﺟﻬﺖ ارزان ﺗﺮ و ﺳﺮﻳﻊ ﻫﺎي ﺗﻮاﻟﻲ  ﺗﻜﻨﻴﻚ
ﺑﺎﺷﻨﺪ ﺑﻪ ﺻﻮرﺗﻲ ﻛﻪ اﻣﻜﺎن ﺗﻌﻴﻴﻦ ﺗﻮاﻟﻲ ژﻧﻮم ﺗﻤـﺎم آن ﻣﻲ 
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اﻓﺮاد ﻓﺮاﻫﻢ ﮔﺮدد؛ ﺑﻨﺎﺑﺮاﻳﻦ ﻫﻨﮕﺎﻣﻲ ﻛﻪ ﺑﺘـﻮان ﺑـﻪ ﺳـﺮﻋﺖ 
ﻳـﺎﺑﻲ ﻳـﻚ ﺗﻤﺎم ژﻧﻮم ﻳﻚ ﻓﺮد را ﺗﻮاﻟﻲ ﻳﺎﺑﻲ ﻧﻤـﻮد ﺗـﻮاﻟﻲ 
  .ﻮاﻫﺪ ﺑﻮدﻗﻄﻌﻪ ﻛﻮﭼﻚ ﺑﺴﻴﺎر ﺳﺮﻳﻊ و ﻛﻢ ﻫﺰﻳﻨﻪ ﺗﺮ ﺧ
  ISLCدر اﻧﺘﻬﺎ ذﻛﺮ اﻳﻦ ﻧﻜﺘﻪ ﺣﺎﺋﺰ اﻫﻤﻴﺖ اﺳﺖ ﻛـﻪ 
ﺑﻴﻮﺗﻴـﻚ ﻣـﺸﺎﺑﻬﻲ را ﭘﻴـﺸﻨﻬﺎد  آﻧﺘـﻲ ،ﻫـﺎ ﺑـﺮاي ﻫﻤـﻪ ﮔـﺮوه 
ﺑﻨــﺎ ﺑــﺮ دﻻﻳﻠــﻲ ﻣﺎﻧﻨــﺪ ﺣــﺴﺎﺳﻴﺖ ﺑــﻪ ؛ اﻣــﺎ ﻛﻨــﺪ ﻣــﻲ
ﻫـﺎي ﻣﻌﺮﻓـﻲ ﺷـﺪه و ﻳـﺎ در دﺳـﺘﺮس ﻧﺒـﻮدن  ﺑﻴﻮﺗﻴﻚ آﻧﺘﻲ
ﺑﻴﻮﺗﻴــﻚ ﺟﺪﻳـﺪ اﺣــﺴﺎس ﺑﻴﻮﺗﻴـﻚ، ﻧﻴ ــﺎز ﺑ ـﻪ آﻧﺘـﻲ  آﻧﺘـﻲ
ﺑﻴﻮﺗﻴـﻚ ﺟﺪﻳـﺪ، ي اﺳﺘﻔﺎده از آﻧﺘـﻲ ﮔﺮدد؛ ﺑﻨﺎﺑﺮاﻳﻦ ﺑﺮا  ﻣﻲ
 ISLCاز ﻃﺮﻓﻲ ﺑﻨﺎﺑﺮ ﺗﻮﺻـﻴﻪ . ﺑﺎﺷﻴﻢﺑﻨﺪي ﻣﻲ ﻧﻴﺎزﻣﻨﺪ ﮔﺮوه 
ﺗـﻮان، از در ﺷﺮاﻳﻂ ﻋﺎدي درﻣـﺎن و در ﻣﺮاﺣـﻞ اوﻟﻴـﻪ ﻣـﻲ 
ﻫﺎي ﭘﻴﺸﻨﻬﺎد ﺷﺪه ﺟﻬﺖ درﻣﺎن اﺳﺘﻔﺎده ﻧﻤﻮد  ﺑﻴﻮﺗﻴﻚ آﻧﺘﻲ
ﺗﺮ ﺑﻴﻤﺎري ﻛـﻪ ﻧﻴـﺎز ﺑـﻪ ﺗﻌﻴـﻴﻦ ﮔـﺮوه اﻣﺎ در ﺷﺮاﻳﻂ ﭘﻴﭽﻴﺪه 
 ﭼﻨﻴﻦ ﻫﻢ. ﺗﻌﻴﻴﻦ ﺗﻮاﻟﻲ ارﺟﻌﻴﺖ دارد ﺑﺎﺷﺪ، روش ﺑﺎﻛﺘﺮي ﻣﻲ 
ﺗﻮان در اﻳـﻦ ﻧﺘﺎﻳﺞ اﻳﻦ ﻣﻘﺎﻟﻪ ﺗﻨﻬﺎ ﺟﻨﺒﻪ درﻣﺎﻧﻲ ﻧﺪارد و ﻣﻲ 
 ﻧﻴـﺎز ﺑﺮرﺳﻲ از ﻣﺎرﻛﺮ ﭘﻴﺸﻨﻬﺎد ﺷﺪه ﺟﻬﺖ اﻫﺪاف دﻳﮕﺮ ﻛﻪ 
ﻫـﺎي   ﻧﻈﻴﺮ دﺳﺘﻮرزيiloC .Eﺑﻨﺪي دﻗﻴﻖ ﺑﺎﻛﺘﺮي  ﺑﻪ ﮔﺮوه
ﻫـﺎي ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺟﻬﺖ ﺗﻮﻟﻴﺪ داروﻫﺎي ﻧﻮﺗﺮﻛﻴﺐ ﻋﻠﻴﻪ ﮔـﺮوه 
  . دارد اﺳﺘﻔﺎده ﻧﻤﻮدiloC .Eﻣﺨﺘﻠﻒ ﺑﺎﻛﺘﺮي 
 iloC .Eﺳﻮﻳﻪ ﻣﺨﺘﻠﻒ ﺑﺎﻛﺘﺮي  ﺗﻌﻴﻴﻦ ﮔﺮوهدر ﻣﺠﻤﻮع 
، RCPﭘﻠﻜـﺲ ﺑﺎ روش ﺗﻌﻴﻴﻦ ﺗﻮاﻟﻲ ﻧﺴﺒﺖ ﺑﻪ روش ﻣﻮﻟﺘﻲ 
ﻫﺎي ﺗﻌﻴﻴﻦ ﮔـﺮوه ﺑـﻪ از ﻣﺰﻳﺖ  ﺑﺎﺷﺪ و ﺗﺮ و ﻣﻄﻤﺌﻦ ﻣﻲ  دﻗﻴﻖ
 در ﺗﻔﻜﻴـﻚ ﺗـﻮان ﺑـﻪ دﻗـﺖ ﺑـﺎﻻ روش ﺗﻌﻴـﻴﻦ ﺗـﻮاﻟﻲ ﻣـﻲ
ﻫــﺎي ﻣﺨﺘﻠــﻒ از ﻳﻜــﺪﻳﮕﺮ و ﺗﻔﻜﻴــﻚ ﻛــﺮدن  ﮔــﺮوه
ﻫـﺎ ﻣﺨـﺼﻮﺻﺎ   از ﺳﺎﻳﺮ ﺑﺎﻛﺘﺮيiloC .E ﺑﺎﻛﺘﺮي ﻫﺎي ﺳﻮﻳﻪ
  .ﻫﺎي ﺑﺎﻛﺘﺮي ﺳﺎﻟﻤﻮﻧﻼ اﺷﺎره ﻧﻤﻮد ﺳﻮﻳﻪ
  
  ﺳﭙﺎﺳﮕﺰاري
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  .در آزﻣﺎﻳﺸﮕﺎه آن ﻣﺮﻛﺰ ﺗﺸﻜﺮ و ﻗﺪرداﻧﻲ ﻣﻲ ﮔﺮدد
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